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5 LTR

R repeat end V U5 start

B-WEAU
B-WEAU

\ /5 LTR

Extensive secondary structure in this region.
J Virol 67: 2681-88 (1993)
GTG.CTTCAAGTAGTGTGTGCCCGTCTG.TTGTGTGACTCTGGTAACTAGAGATCCCTCAGAC..CATTTTAGTCAGTGTGG.AAAATCTCTAGCAGTGGCGCCCGAACAGGG.ACCCGAAAGCGAAAGGGAAA. ...............
V_# S S S V. C P_S # C V T L V.T R D_P S D #

See Rizvi et al
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--> Gag and Gag-Pol CDS start (frame 2)
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B-WEAU G...GAGCTAGAACGATTCGCAGTCAATCCTGGCCTGTTAGAAACATCAGAAGGCTGTAGACAAATACTGGGACAATTACAACCATCCCTTCAGACAGGATCAGAAGAACTTAGATCATTATATAATACAGTAGCTGTCCTCTATTGTGT
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O-MVP5180 TAC-GAG---C-G--ACAG--G---G-G---G-T--CA------- G-----G--C--G-A---TC-C-GG--CG--A----A--A----GG--C-- 1079
O-ANT70 . ._.O....o..._.>>.o>o>.00.o..>O>O..O...o.o...o.._...0> ....... G-----CAGC--GCAG---C-C-GG--CG--A---TA--G----GG----- 1104
SIVCPZANT --GAGC--T---A-AG-A-T-A----CCCT---A-A-T---T--G-T---C--CA-TTG---T--G-GG--C-- 416
SIVCPZGAB <emm==-G=-A--------TGTG-C--C--G--AA-G----GTAAG-----A----CTA--T-GT-ACA------- G-G---G-T--CA-A-----C------- G---GC-G--C--G-T---C--TC-G--A--A--G-GG--CA- 1089
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B-MANC - 1097
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D-ELI \ U
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0O-MVP5180 T--CA-C-GAT-T--CA-CCG------ AC--C-G--AA--C-A---T--A--.... -AG--C...---AAG
O-ANT70 T--CA-C-GATATA-AA-TGG------ GC--C-G--AA--C-A---T--A--.. . 1200
SIVCPZANT A---A--GG-GA-A--A-------C--AG-AC----CG- CCAAACCGCAAGCAGA-G 524
frameshift shift back
SIVCPZGAB A---AGTG-C--CACT---G----C--AC--A-----C----AC--C--A--CGGCATCAT-G---A---C-G-GCAA..AACT-...---GTAA-T...--G...-A---C...-TGAAGGGGGAG...CCAGTCAAGGCGCTAGTGCC 1222
frameshift
pl7 Matrix _H Q K I E V KDTHKEALDIKIE .. .EEQNIK.SK.KKAQQ.AA.A . . . . . . . . . . DGag GagPol
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AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB

pl7 Matrix

HIV1 Complete Genomes

CACAGAA. ... AACAGAAACCAGGTCAGCCAAAATTACCCTATAGTGCAGAACCTACAGGGACAAATGGTACATCAGGCCCTATCACCTAGAACTTTAAATGCATGGGTAAAAGT 1261
_A_uO|_u|x_|_u<m>m_u._.0._.20._.m0_u_4$|Z|_u|_A0_<_O_Am 373

Q V S QNY P I VQNULQGQMVHGQALSPRTLNAWUVTEKV 392
368

<|

A-TGC-A-Go-rr--A-C-CorT-T- o

A-CG—G

.O CCT-GG---ACA--T-----mmmmmmmmeom, AACA--TGC
............... . -G-GC-GGrr--CGG-T-r-rrmremmenmn-ATCA--TGCG
--TGCTTCTGCGGCTGCTCCTGTTAAACAAACAGTGGTGTCAGCGAC-TCTT-GTGGC-AAG- O>O. OO>...>._..OO>>OO ...... C-A--GA----A-----C C GTG 674
TCTG i CTGGCA-T--TGG--------- CC-C--A--A--TGCT--A--G--G-----G--------- A-C-----C----- O..o ................. 1323
shift back
T E . e o . NR N QV_ S Q N Y P_| O|
Gag and Gag-Pol pl7 Matrix m: Gag a

o
[N
w
=1
=]

O|O|O|_<_|<|I|O>_.wUm.ﬁ_.z><<<_A<Om@«Om@Uo_
ag-Pol p24 Capsid start
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B-WEAU AATAGAAGAAAAGGCTTTCAGCCCAGAAGTAATACCCATGTTTTCAGCATTATCAGAAGGAGCCACCCCACAAGATTTAAACACCATGCTAAACACAGTGGGGGGACATCAAGCAGCCATGCAAATGTTAAAAGAGACCATCAATGAC
B-WEAU N R R K G F QP R S NTHVFS I I_RRSHWPTRF-KHHAIKWHSG G T S S S HANVKRDHOQ $ G_ 422
B-WEAU _I_LE E K A F S P_E V I_LP M F S AL S E G A T P _Q D L NT M L NTV G_G_H Q A A M _Q M L K E T I _N_E E 442
B-WEAU $$ K K R L S A Q K $ Y P C F Q H Y Q K E P P HK I $TPC $T QW G D I K QP C K C $ KR P S M_R_ 412
A-U455 -G C G T-TG-----G--TGT- C--G-----T T 867
A-92UG037.1 C C ) ) C T ¢ S, S— C--G-----T. T. 782
A-Q23 C T-TG---Grmm-Torrmmmmememe C--G-----T T 876
B-MN -G G 1418
B-AD8 -G G 1412
B-WR27 -G-G-----G T C T T T-- 791
B-RF -G G T T. 926
B-896 -G G G 1411
B-BCSG3 -G G T 959
B-JRFL -G G C C 729
B-JRCSF G c T ToRm—\ 1412
B-OVYI -G G G C 958
B-CAM1 -G G 1414
B-NY5 -G G T 1412
B-pNL43 -G G T 1412
B-HXB2 -G G G 1412
B-LAI -G G G 958
B-YU2 -G-G-----G-----G C 1410
B-YU10 -G-G--—--G-----G C 1413
B_ACH320.2A.2.1-G G 1414
B_ACH320.2A.1.2-G-G-----G G 1412
B-SF2 -G T 1419
B-D31 -G G 958
B-MANC -G G T T T A 1358
B-HAN -G-G-----G

B-C18MBC G G T

C-ETH2220 -G----G G A----T T

C-92BR025.8 -G----G--G G A T----T C

D-84ZR085 A

D-NDK C G T C

D-Z276 T C----G

D-ELI C

D-94UG114.1 - G--G A T G

F-93BR020.1 G G T--T G----- T T----T

H-90CR056.1 -G T C-----TG-T------- T G

AC-ZAM184 -G G c ConeT=-T T

AC-92RW009 - G--G-------- T----A---G A T C

ADI-MAL G c G-G T-TG-----G---T---T--A-----C--G----T.

AE-93TH253 G---T-A C G T-TG T-T C-- A

AE-CM240 -G G---T-A C G T-TG T-T C--G-----A

AE-90CF402 <G G----G---T-A C T-TG-----C----T C--G-----A

AGI-Z321 -G-G AAC-----T- ORI N
AG-92NG083.2 -G C-----T. G T T G T. C

AG-92NG003.1 AAC-----T A G--T C G T

AG-IBNG G G G T-TG T C--G-----, N ¢ S [
BF-93BR029.4 -G G T T.

0O-MVP5180

O-ANT70

SIVCPZANT

SIVCPZGAB

p24 Capsid
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B-WEAU AGCTGCAGAATGGGATAGATTACATCCAGTGCATGCAGGGCCTATTGCACCAGGCCAGATGAGAGAACCAAGGGGAAGTGACATAGCAGGAACTACTAGTACCCTTCAGGAACAAATAGCATGGATGACA......... AATAATCCACC
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23
B-MN
B-AD8
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OYI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI
B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.2.1
B_ACH320.2A.1.2G
B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-2276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG .
BF-93BR029.4 A B Yo R

0-MVP5180 Te-Toeme-Amem-Co-A-AG--A--Grro-TAT----CT--TAGA...... GGGGC-AACT- 1577

O-ANT70 A / T--T--G--A-----C---AG--A--G-----TCAC----CT--CAGG......CCC--C-A--- 1602

SIVCPZANT wo-A-T+-GemememeGrorn-Co-CAC T-rormeem A--AG-ACAGG----A--AT-A-G------CA T G--A--A--C--AG-G-----G--G--GCA-------T--ACACCTCAAC-G-—-GG-GG 974

SIVCPZGAB BN B Mic SN X o SN CACT-+-=-T--T=-G--A--C---=-A---C-A--G--G § - G--C--C--C--A--Grrrrmmene-T-GGoe-CA=- ... .GCA---T-- 1614

p24 Capsid A AEWDRILHPVHAG®PIAPGO QMREGPRGSDIAGTTSTLQEQIAMWMT . . _ N_N_P P Gag Gag-Pol
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B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23
B-MN
B-ADS
B-WR27
B-RF
B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI
B-YU2
B-YU10

B_ACH320.2A.2.1T G
B_ACH320.2A.1.2T--T

B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-2276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB
p24 Capsid

C GGAGAAATCTATAAAAGATGGATAATCCTAGGATTAAATAAAATAGTAAGAATGTATAGCCCTGTCAGCATTCTGGACATAAGAC,
||||| R_N_L $ K M D N P R I_K $ NS K N V $ P C Q H S G HK TR T KR T
P

 p— G- C—G

T

T G G 1709
T T G AC---T G 1703
T T G AC--—---T G c G- 1082
T G - CA T--G C 1217
T G TC-----T A c 1702
T G G T---TCT G---T A T--- 1250
T G--G G AC G C 1020
T G--G G G c o 1703
T G AC G C 1249
T T--G AC G G C A 1705
T o AC G C 1703
T G AC G C A 1703
T T G AC G C 1703
T T G AC C 1249

T G T---AC G 1701
T G T---AC G 1704

G G AC G--T (oR— 3 - 1705
G AC G 1703

T G AC G 1710
T ~ T o AC G C 1249
T ACT G C 1649
T A-----G G AC

T G G A

TG-T----G----C G--GC
TG c T--G--G

T T ———— J—

T G

T G

T TG-G

T
TG----G G c G-

T G T

T

T

T

T CAA----- T--mm-- T

T

T G

T G G

T G G

T G GG G
TG G T C AC

Tommmmmmmmmees C--mmme- G--A------- G-G------ C----C-----G----A------ C--T--A--G-----

T (GRS Y NS ¢y (Mo MUY MU ¢ Sy N—

AG G--C G C---A-G GG-G--C--G- -T--/ A A

............ G--TG-T----G-------G----TT----G-----C---G-G--T---------T----A--A--T--C--T-----C. G-----G--G G---A-A-----C------T---- 1764
I_ P V G_E I Y K R W I_I L G N_K IV R M Y S P V.S I L D
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU AGCCGAGCAAGCTACACAGGAGGTAAAAAATTGGATGACAGAAACCTTGTTGGTTCAGAATGCGAACCCAGATTGTAAGACTATTTTAAAAGCATTGGGACCAGGAGCTACACTAGAAGACATGATGACAGCATGTCAGGGAGTGG(
B-WEAU S R AS Y T G G_K K L D D R N L V G S E C E P R L $ D Y F K S I_G T R S Y T R R H D D S M_S G_S_G_R 558

B-WEAU A_E Q A T _Q E V K NW M_T E T L L V 589

B-WEAU E P S KLHRRSKI G $ 539
A-U455 T T
A-92UG037.1  --T
A-Q23 T T
B-MN T
B-ADS T
B-WR27 T
B-RF
B-896
B-BCSG3 T
B-JRFL T
B-JRCSF
B-OVI y g
B-CAM1 -T--A-mm-T
B-NY5 T
B-pNL43 T
B-HXB2 T
T
;
1

B-LAI
B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.2.1 T
B_ACH320.2A.1.2 T-—-A
B-SF2 YN S
B-D31
B-MANC T
B-HAN A
B-C18MBC
C-ETH2220 —T=-A A
C-92BR025.8 A C-A-T
D-84ZR085 Tee-A--A
D-NDK § p—
D-2276 y p—
D-ELI g p—
D-94UG114.1 g p—
F-93BR020.1  --T A
H-90CR056.1  =--Temememes Comemees § N C--A-rme-A--T
AC-ZAM184 T
AC-92RW009 AceeToeA-T
ADI-MAL T
AE-93TH253 <-G-A----C
AE-CM240 —-G--A
AE-90CF402 —-G--A
AGI-Z321 T A
AG-92NG083.2 T A
AG-92NG003.1  --T c
AG-IBNG —T=-A G
BF-93BR029.4  --As--er-Ax-Toememe
0-MVP5180 S S T--A--A--G c- T-A ACAA---C-G
O-ANT70 T T--A--A TC--C-Tere-Acee-Cr-Tomemene-Co-ACAG----Go-To--A=-G o3 PN ¢ SNy N R
SIVCPZANT «=A--A-G--T----CCT--G--GCC Acemene-CT-CTormeee-Ace-T-A- Y N——"Y 1274

SIVCPZGAB G-T y p— N T--C--TC-C--A--Grrrmemen Y N— 1oYW M- T--G-C--Cren-G=-A: y N 1914

p24 Capsid AE QA T QEV KNWMTETILILVQNANPDTC CKTILEKALGS®PGATILEDMMTATCQG_V_G_G Gag, Gag-Pol

>0
>

VL S € B NS NS
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU GCCCGGCCATAAAGCAAGAGTTTTGGCTGAAGCAATG.....AGCCAAGTAACAAATACA............ GCTACCATGATGATGCAGAGAGGCAAT..TTTAGGAGCCCAAGAAAAACTATTAAGTGTTTCAATTGTGGCAAAGA
B-WEAU A R P $ S K S F G $ S N_# . # P S N_K_Y_ # . . . # Y H D_D A_E R _Q # # $ E P _K_K N_Y $ V_F Q L W_Q R_ 594
B-WEAU N R_G_N F_ R_S P R K T I _K C F N_C_G_K_E 632

B-WEAU ) [ # . # L P $ $ CR_ EA# #L GAOQFEKLLSVS IV ATK_ 57
A-U455 1431

A-92UG037.1 1346
A-Q23 1440
B-MN

B-ADS
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2
B_ACH320.2
B-SF2
B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220 RN SR, . Ne ¢ 2 W S— foam— G- 1353
C-92BR025.8 ~G--AAG----T-A~-G G- 1324
D-84ZR085 1502
D-NDK G- 1520
D-7276 1988
D-ELI 1531
D-94UG114.1 1334
F-93BR020.1 1310
H-90CR056.1 1332
AC-ZAM184 1355
AC-92RW009 1323
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1

A-—--AGCA
A-G-T--A
G-T--AvmrmmmmemcA- AT-C.

AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180 ---AACT--C--G----A-. > AC-AAwmeees OO._.._.O._....O..O:O TT--A-AGG..AGGATACA-AG-AG-AT-C-----A-----GC-G...AA-CCA-ATAG--A-GGGC-C--A--A--C----------- A 2021
frameshift shift back
O-ANT70 G--C-----GC-A--A--------- .GCTAC----C--C--G-TT-GA-AGG..AGGATACA-AG-AG-AT-C-----A-----GC-A...AA-CCA-TTAGG-A-GG------ A--A------
frameshift shift back
SIVCPZANT GCTTCT-CT-AT---G--CAG......GGAA-CG-AG-CT-TC-------------- GGAAA---AG-AGG--A--G-C--C-C--A-----T--C--C--T-----
SIVCPZGAB ... TCAATG--TCAG---CA-GGG...... AGA--AGATG-TT-CT-C----AG--AC-A...GG-GC-G------ A--G--AA--A--A--C--T---
p24 Capsid P GHKARVLAEAM. .SQVTNT....ATMMMOQRGN.FRSPRIKTIKTC CFNTCG K_I
Gag, Gag-Pol p24 Capsid end N Gag, Gag-Pol p2 X start Gag, Om@.uo_ p2 X end N Gag p7 Nucleocapsid (NC) start

\ Pol TF start
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Gag-Pol -1 ribosomal slip site
(Gag continue in frame 2, Gag-Pol in frame 1)
B-WEAU AGGACACATAGCCAGAAATTGCAGGGCCCCTAGGAAAAAGGGCTGTTGGAAATGTGGACAGGAAGGACACCAAATGAAAGATTGTACT......GAGAGA...CAG.....GCTAATTTTTTAGGGAAGATCTGGTCTTCCCAAAAGGG 211
[11*/1}]ltoopll]

B-WEAU R_T H S Q K L Q G _P_$ E K G L L EMW T G R T P N E R L Y # . # E # # # . # $ F F_R _E D L V_F P K G 634

B-WEAU G_H

B-WEAU KD T $ P E I_A G P L_G KR AV G NV D R KD T K $ KTV # _#R#H## _# L 1I_F $ G R S G L_P K R_
A-U455 e C
A-92UG037.1 - TC
AQ23 e c
B-MN -G
B-ADS -G \
B-WR27 G--G----W.

B-RF -G
B-896 G
B-BCSG3 —-G-T
B-JRFL -G
B-JRCSF G

B-YU10 --G
B_ACH320.2A.2.1---G
B_ACH320.2A.1.2---G
B-SF2 --G
B-D31 --G
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK

D-7276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RWO009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4

GAC-T-+-Cr-=-A-Cr-em-

D>

>
>
>
>

A C
0O-MVP5180 A-A---C--TC-A--A-----A----G---T--C. T C-AAAAT...-GA-- C--C-G...GG--- 2156
O-ANT70 A TC-A--A T--C T C-GAAAT...-GA-A-... --C-G...GG--- 2181
SIVCPZANT G--C--T-CT--A---------- A----, A--A-GG--A-----C----G GC-T---A-C---C-A..GCAAC-A-T-...---.GAAAA-TA--------=moo- ACCGACCC-CA-GTGGTG--- 1556
frameshift shift back
SIVCPZGAB w=-T=-CrmmmTommmmms T-AA--A--A--A-G---A---------CGG-----G--A--G---=-=mmmmmmmee C--C--A.....-GA-—-...---...... “TGmmmmmmmemee AGGT---C------ GC-GC-- 2184
Pol TF F_F R E D L V_F_P_K G_ Pol

Gag p7 NC G HIARNG CRAPRIEKI KSGT CWI KT CGOEGH QMK KDTCT..ER.Q . .ANTFIL GKIWS S QK GGag
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stem continued

B-WEAU ...ACTCCCTCT.. 2207
stem cont. |
B-WEAU

B-WEAU

B-WEAU

A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-AD8

2213
2208
.. 1587
1725
2207
1755
. 1525
CA 2210
1751
2210
2208
2208
2208
CTG---T-mmmmmmm . 1790
2206
. 2209
2210
2208
2215

B-YU10
B_ACH320.2A.2.1-...
B_ACH320.2A.1.2-...
B-SF2
B-D31
B-MANC . . .
B-HAN e Gemeeeeee . 1674
B-C18MBC . .
C-ETH2220 e . .CC-mmmmmmmmeoeenas GA----CA-...cooiirim T---.. 1606
C-92BR025.8 A Anemm i AC=-Gmmmmmmeeeee --- . . . 1550

D-84ZR085 . . .

D-NDK
D-Z276
D-ELI . e
D-94UG114.1 . --A--TC--.. 1563
F-93BR020.1 -C--A---.. 1533
H-90CR056.1 .

AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB --C---GTG----A--...... AC Gmmmmm s -G...AT------ T-ATG--A-CA~-G-AGAG. ......rrrorrrrreerris 2263

Pol TF .|IX A R E F S S E O T R TNSP . . . . . .« o o . . . T . RRELQV QGRUDN_. .. . NS L . Pd

A-—-TG-AA-GG
oM G----TG----G----T- . .
[N OR NN cTeT Y. W R c 2204

1779

2241

1419

. 1577
1575

- ATG--GAGGCAGT-AAGGAAC--—-- AT,
G... ATG-—-GAGGAAGT-AAGG-AC-G---AT...

Gag P7 NC .x_uolzlm_u R _. LEPTAP . . . .~~~ P . EESFRFREETT. .. . TP S_ Gag

Gag p7 Nucleocapsid end N Gag p6 mﬁm:
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Gag CDS end (frame 2) <--
B-WEAU vseee... CAGAAGCAGGAGCCA......ATAGACAAGGAGCTG...... TATCCTTTAACTTCCCTCAAATCACTCTTTGGCAACGACCCCTCGTCACAATAAAGATAGAGGGGCAACTGAAGGAAGCTCTATTAGATACAGGAGCA 2335
B-WEAU R . .
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23
B-MN
B-AD8
B-WR27
B-RF
B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OYI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43 . [JEERRR ¢ YN . SNSRI ¢ SUSSIT_ ¢ ST ¢ FEESEGG————————— ¢ Bam—
B-HXB2 e
B-LAI
B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.2.1 .
B_ACH320.2A.1.2 ---G-
B-SF2 . . B A T el C TS
B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-Z276
D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1 .
AG-IBNG ~ ......-CAC------A--G...... T-A--T---G---GA-------- A--G--A-TA--
BF-93BR029.4 A G G G A C C------ 1688
0O-MVP5180 GATC-GG-A---—--...... --C--A--TG-C----------- C------ G-CA----AA-A------ GC----G-T-G---T--T--ATGT--G---T--C-G--------G---
O-ANT70 --G-CA----AA-A--T---GC--GAG-T-G---C--C--ATGT----T-T-GC-G
SIVCPZANT
SIVCPZGAB
Pol TF

IO N TN T--
- G

C

._....... O...O>....O...>..O..>..>........
A G A
\|/ G
T G G A-A
A G G T-A

>

ATCTG G G Goeeee G

---G--CAG-G
..... G-A....

A

>
@
[

5

Gag p6
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B-WEAU CTATAGGTACAGTATTAGTAG

B-WEAU 749
B-WEAU

B-WEAU 724
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23
B-MN
B-ADS
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI
B-YU2

A

A A

B-YU10 A A
~

~

A

B_ACH320.2A.2.1
B_ACH320.2A.1.2
B-SF2 A
B-D31 A
B-MANC
B-HAN G -
B-C18MBC C
C-ETH2220 A--A
C-92BR025.8 A--A--A
D-84ZR085 A
D-NDK A--A A G
D-Z276 A

o]
>
]
>

A

D-ELI A
D-94UG114.1 A
G

G

A G--C
A

>

F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184 G
AC-92RW009 A
ADI-MAL A
AE-93TH253 T
AE-CM240 T
AE-90CF402
AGI-Z321 A A
AG-92NG083.2  ----- C GA A
AG-92NG003.1 C-A--A-----A
AG-IBNG A-----A
BF-93BR029.4 A--A-----A-----A-G
O-MVP5180 -mm-mmeeeeeees A- ._.>....>O >..>O>...>.O ..... Commmmemommemeeaees T--A--=e-CormmmePmmenn, A-G-----A-CA-T--GA-AG-----G-ACAA---A-GG---TACAG--A-------- G--G--- 2516
O-ANT70 / \ 2541

SIVCPZANT \---A CA--T--T- G 1925
SIVCPZGAB ~ -=---mmemeee, A----GAGA--AC-A--A-A---ACTT A
Protease D D T _V_L E D M_N_L P G K W_K P_K M

pd
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU CCTACACCTGTCAACATAATTGGAAGAAATCTGTTGACTCAGATTGGCTGCACTTTAAATTTTCCCATTAGTCCTATTGAAACTGTACCAGTAAAATTAAAGCCAGGAATGGATGGCCCAAAAGTTAAACAATGGCCATTGACAGAAGA
BWEAU P TP V NI I GRNILLTQILGGCTLNTFTZP I S P ILETV PV KLUKZPGMDGZPKVKOQMWZPLTEE 79
BWEAU  _ [ H LS TS$LEEICSILRILAATLS I F P LV LLKLYGQS$NGSSSOGQEWMAQT KTILNNGHS$ QKR 831
B-WEAU T VY T C oli|2|25|F|FIMIKIDIMIblkSIFIIImlFINIMIII@IMIKIﬁlZIhIAIMI%lFIFIPIWI2|b|25|Jlflmlﬁlﬂlzl>l:lplxlxl. 771
A-U455 2082

A-92UG037.1 GGA A 2003

A-Q23 G 2094

B-MN A 2651

B-ADS A 2636

B-WR27 A 2015

B-RF G-A 2153

B-896 G A 2635

B-BCSG3 A 2183

B-JRFL c A 1953

B-JRCSF C A 2648

B-OVI 2179

B-CAM1 A 2638

B-NY5 A 2636

B-pNL43 A 2636

B-HXB2 A 2636

B-LAI A 2218

B-YU2 A 2634

B-YU10 A 2637

B_ACH320.2A.2.1 A 2638

B_ACH320.2A.1.2 A 2636

B-SF2 G A 2643

B-D31 A 2182

B-MANC c A 2582

B-HAN A 2102

B-C18MBC G 2491

C-ETH2220 c A 2028

C-92BR025.8 G--C T 1975

D-84ZR085 G A 2158

D-NDK A 2171

D-7276 A 2639

D-ELI A 2182

D-94UG114.1 G A 1901

F-93BR020.1 G A 1964

H-90CR056.1 G A 1983

AC-ZAM184 G A 1997

AC-92RW009 G A 1968

ADI-MAL GG A 2211

AE-93TH253 AmG G A 2623

AE-CM240 A----G G A 2210

AE-90CF402 A---G A 2672

AGI-Z321 GG 1850

AG-92NG083.2 GG 2005

AG-92NG003.1 G 2003

AG-IBNG G A 2161

BF-93BR029.4 A 1988

0-MVP5180 GC----A A A CC-AT-TAG-- 2666
O-ANT70 < A-Ar-AGGAT-Ac-T--Tw-ACrm-C-Co-T-A-C-C—A-CCC-A-G C---A A A CC-AT-TA-—A 2601
SIVCPZANT “AACA-A—-T- AT G- T-ATG-TTT-A-AT Acwme-AAAG-------A-G--Co-Tmmemeem AGA A---Go--A GC-CT--A 2075
SIVCPZGAB A A-T A-Teoe-A--AT-G-T--T-Co-GTG-C--Armror-T-Acwrmmemeev R S . NS— R R S C--AT-—-C-—-A 2697
Protease P TPV NIIGRNLLTOIGCTLNEFPISPIETVPVIKLIKTPGMDGZPIKVEKOQOMWZPLTE E P

Pol Protease end N\ Pol p51 Reverse Transcriptase (RT) start

I-37
DEC 97



HIV1 Complete Genomes

B-WEAU AAAATAAAAGCATTAGTAGAAATTTGTACAGAAATGGAAAAGGAAGGAAAAATTTCAAAAATTGGGCCTGAAAATCCATATAATACTCCAGTATTTGCCATAAAGAAAAAAGACAGTACTAAATGGAGAAAATTAGTAGATTTCAGAGAA
B-WEAU K I K ALV EICTEMEIKTEGK I SK.IGUPENPVYNTHPVFAIEKIEKTKHDSTHKMWRIKLVDFRE 89
B-WEAU TK$ KHS$$ KFV OKWZKREKTEKTFQIKLGLK
B-WEAU FIZIFIMleImI:I%IKIWIZIDIKIDIWI?IZIWIFIZIEI&l@I%IM |||||||||||||
A-U455 AC AT--G

Y {00 2% A —— Y om— Gro--Te-GA

A-Q23 AC

B-MN A

B-ADS

B-WR27

B-RF G

B-896

B-BCSG3

B-JRFL

B-JRCSF

B-OVI T---A

B-CAM1

B-NY5

B-pNL43

B-HXB2 G

B-LAI

B-YU2

B-YU10

B_ACH320.2A.2.1

B_ACH320.2A.1.2

B-SF2 G--A

B-D31

B-MANC

B-HAN A

B-C18MBC

C-ETH2220 B S— AC--C------GA

C-92BR025.8  --voecemmemeee AC--C------GAT

D-84ZR085 AC T

D-NDK AC

D-7276 AC

D-ELI AC T

D-94UG114.1 C--A T----C-A

F-93BR020.1 AC——--A-—-TG

H-90CR056.1 ACG G

AC-ZAM184 AC G

AC-92RW009 AG

ADI-MAL AC AT

AE-93TH253 AC YN R—

AE-CM240 AC Y. Nre S—

AE-90CF402 AC A

AGI-Z321 AC C

AG-92NG083.2 AC A---C

AG-92NG003.1 AC T

AG-IBNG AC--C G

BF-93BR029.4 AC------A

O-MVP5180 - G-----C--ACT-C---A---CA

O-ANT70 CAG

SIVCPZANT GATA-GT- >...oo>...>>ﬁ.o.....4 o...>.....>..ﬁ.o.....o.....>...> T-
SIVCPZGAB - T----C---AC CA

Pol p51 RT |FL|k|>IFLS|FLIbIHINIEINIFIWIDIx ||||||||||||||||||||||||||||||||||
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B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23
B-MN
B-ADS
B-WR27
B-RF
B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI
B-YU2
B-YU10

B_ACH320.2
B_ACH320.2A.
B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8

D-84ZR085

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB
Pol p51 RT

HIV1 Complete Genomes

TACTGGATGTGGGTGATGCATATTTTTCAGTACCCTTAGATGAAGACTTCAGGAAGTACACTGC
O_u><_nm<_u_u_um_u_nm_A<._.> 899

VM _H I_F QY P $ M K T S G S T L H 921

A.2.
Al

||||||||||||||||||||||||||||||||| $ C I F F S T L R $ R L QE V_H C_ 864
2382
2303
2394
2315
2483
frameshift
2328
2275
..... 2471
T
T T--T----A--T--C--C 2482
C T-nmmme C --A--A--T--C--- 2291
G G T A-G--T
T G C--T.
A G--C C--T----- C---
G G G C--C---=-T--T-------- GAG
Coamae |_| G \)|||_|
G--A A T--
A A T--T
A A--C T--T
G A A
G G \u/ \l/ Commmmee
G A G A-T---C-------- A----T--A-----T--A---
G--A G
T--A
\-----A-----A AGGG--T-----GC-A-GGC----T--T-----CT-A-----A--A 2966
........... >.....o........o..>..oo....._...o........oooo..._...o..oo A--GC----T--T-----CT- >.....>..> -CCC---T--T--A--A--T----T 2991
\-----/ T--T-----AG-C--A-----GC-A--G G------ T A-----C-----C--CA: C-G-----T--A--A--T--A--T 2375

G-Grrnn-Connn T--C—-AG

Grmom-T-Asme-Ar-Acn-e-Co-CorCo-TT G T--C-GrrmrAnm- Tommemen Y., J— 2997

I_P_H P S G L K K K K S V. T V. L D V.G D A Y F S V_P L D _E D_F R K Y_T A_ Po
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-AD8
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OYI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.2.1
B_ACH320.2A.1.2
B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-2276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB
Pol p51 RT

F T I_P_S I_N_N_E T P _G_ I_R Y_Q Y N_V L P QG W K G S P A I_F Q S S M_T_K I L E P F R K Q N P _D I _V_ 949
L P Y L V.$ T M K H QG L D I S T M C F HR D G K D_H Q Q_Y_S_| K VA $ Q K Y $ S L L_E N K I_Q T $ L 967
I_Y H T $ Y K Q $ NT R D $ I_S V_.Q C A S T G_M_E R _I_T S _N_1_| P K $ H D K N I_R A F $ KT K S R H_S__ 909
-C G AG-C-G G T G C
-C C G A--C--G G GGCC C
B G ORI M c S AG-C--G G c
C
G C
................ CMC-------G c A c CC-—--C
C A T C
G A C
G C
G G C
G C
G G T C
C G C
G GT C--G
G GT. C
G C
G C
G C G C---
G C \Jlllo
G G A A T C
e e A A T----T: C
G C
G G A C
GG AG
~
T-----G
-C C A
--C A
G
G
TG
Aﬂ G
-C c G A
-cC cc G AG----G--C
--C G
--C G A G
-C A G-----, A--T
«-C--T-ee-Crmem-T--T oG
||0 G \P C.
||o G \|/ C
-C AG-C
~-C-T
..... T A
—-C-T
..... T C
C.
SRS, i, SUNENc N ¢ SN ¢ S o M.\ c 2. WY o B— o 2 C-G-Ac-Grrmemenv y p— (ORI, A, | o W [CHE, (o, Uy N— AGC--C---AG--AA 3116
- Cr-T-Terme-G-G-Trme-Go-Crmme-An-A G--A 3141
--C--A--T--A--CG-G G-CrremrAr-Armmre- TG T--Tomee- T Acmme-A--C T--T--T-=-GC A= C--G--C---CA--A-----GG-TA-GT-----CAG--AA 2525
..... A--T--CrmromrerTorrmeGmCrmr-AGmmrmmreme A Tomee- TT-Grrme-ArmmemmecneGo-Too-T-T--C C--T TC---A--C--C---G--A-G----T---—-TAC- 3147
F_T I P S I_N_N_E T P_G R_Y_Q_Y N_V L P Q G W_K G S P_A I_F Q S S M T K I_ L E P F R K Q N_P_D I _V_Pol
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU ATCTATCAATACATGGATGATTTGTATGTAGGATCTGACTTAGAAATAGGGCAGCATAGAACAAAAATAGAGGAGCTG CACACCAGACAAAAAACATCAAAAAGACCCTCCATTCCTTTC
B-WEAU l_Y Q Y M D D L Y V_G_S D L E I_G _Q H R _T K Q_ K D P P _F L W 999

B-WEAU S ILNT W M I_.C M $ D L T $ K $ G_S I _E Q

B-WEAU Y_L ST H G_$ FV CR I_$ L RNRAAS$NIKNRGATETTSV EV G I_Y HT R Q] K T SKRPSIPTL 956
A-U455 C G T A G AT-A---GCT-----A-----C

A-92UG037.1 C s

A-Q23 T G----G-----A--AT-A---GCT-----A-----C------ C---TT
B-MN G
B-AD8
B-WR27 A

B-RF T T
B-896 C G
B-BCSG3 G

B-JRFL G G
B-JRCSF A A
B-OVYI A

B-CAM1 A
B-NY5 A
B-pNL43 A
B-HXB2 C
B-LAI C
B-YU2

B-YU10
B_ACH320.2A.2.1 A
B_ACH320.2A.1.2 A
B-SF2 A G
B-D31 A
B-MANC
B-HAN A
B-C18MBC C T A T A A
C-ETH2220 Ao G-CCC------A---T-A---G A--A-A
C-92BR025.8 A G T-A---G A----A
D-84ZR085 T A G A-AT-A---G GC
D-NDK AT-A---G A
D-7276 AT-A--G A--A
D-ELI G A-AT-A---G A
D-94UG114.1 T AT-A--GGG---C--C----A
F-93BR020.1 G A A---T-A---G--=----, AC---AA--
H-90CR056.1 G T-A---GCT---T------ AA
AC-ZAM184 G AT-A---GCT--T-A---AA
AC-92RW009 T C-----C A G T-A---G A
ADI-MAL --A--C G----- T A--A A--A---G A
AE-93TH253 C T C A---GCT---—-A
AE-CM240 A C T C A---GCT
AE-90CF402 C T G ) YN ¢ Vg Y. W o S— ) (.
AGI-Z321 A A G T-----G AC----A
AG-92NG083.2  ----- C A G T-A---G AC---AA
AG-92NG003.1 G A C G AT-A-—-A-T-----AC----A:
AG-IBNG - C A T G T-----GG AC---AA
BF-93BR029.4 T--G YNy p— G---T.
0O-MVP5180 B e CRatrVA SRR OZVICRRERSee A--T---CC-T-G-CAG-A------- AG-GGG-C--ATT---T--GG-----T-A-ATCA------------T-- C--T--T-----G-----G--G--A-----C--TT-A--- 3266

O-ANT70 -T-G---G CC-A A--T---CCCC-GACAG-A------- A--GG--T--ATT---T---G----C--A-ATCA C--T--C--T G G--A-----C--T--A--- 3291

SIVCPZANT -T C-C G-----G-----A T-AA--- 2675

SIVCPZGAB --T--C--G------=----| CC-A-----G--G-----TC-T-----T-AT--A------- A---GG-G--A--A--A---------T--C-T-AA-----G--C--A--C------------omme - G--G--A--C--TT-A--- 3297

Pol p51 RT I_Y Q Y M D D L Y V. G S D L E I_G QHR T KI EE L R QH L L RW G F T TP DKKH QK D P P F L W_Poal

—
>
>
]
+
2
>
>
2

N

400

8}

4
)

>
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-AD8
B-WR27

B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OYI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.2.1
B_ACH320.2A.1.2
B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-2276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB
Pol p51 RT

ATGGGTTATGAACTCCATCCTGATAAAT!

GGACAGTACAGCCTATAAAGCTG

CCAGAAAAAGAAAGTTGGACTGTCAATGACATACAGAAGTTAGTGGGAAAATTGAATTGGGCAAGTCAGATTTACGCAGGGATTAAAGTAAAGCAAC

M G_Y E L HPDJKWTV QP I KLPEJKESMWTVNDIQIEKILVGKLNWASOQIYAG | KV K QL 1049
" Y S L $ S C QKK KV G L_S MTVYRSS$WENTSIGAQVRFTQGTLZKS$SN Y 105
|||||||||| DS TAVYKAARTEKRIKTILDT COQGS$HTEVSGAHKIELGIKSDILRRDS$SKAT_ 1001
A-A-C-A T G 2832
§ S N— A--G---C-A Aceee T A A-T-G 2753
A G--C-A Tom-A T-- 2844
T 3401
T T-- 3386
A-----S T--T W----T-- 2765
T T-- 2903
G T T-- 3385
Teeoee-Coen-Ge-GT-- 2933
A T- 2703
AT T- 3398
A T A-CT-- 2929
c-T T- 3388
A T G--T- 3386
A T G---T-- 3386
G c G---T-- 3386
c G--T-- 2968
T G-—-T- 3384
T G----T-- 3386
G--CT-- 3388
G--GT-- 3386
GT-- 3393
G---T-- 2932
T-- 3332
T-- 2852
C—-A G---T- 3241
A G---G 2778
A-----GA--T-G 2725
Oy — T-- 2908
A T 2921
A G--T-G 3389
c A GA--T-- 2932
GA-T- 2741
A-T-- 2714
TC--AAT 2733
GG 2747
..... G G-—T-G 2718
TC-—A T- 2961
G G 3373
G G 2960
G-G—-G 3422
.............. Tee-Ar-G A 2600
A C- 2755
A 2753
g P Y N— G 2911
G---T-- 2738
A A--C--TCA---A-—-G----AG--T-G 3416
\-A A--C--TCA---A--G---G-GAG--T-G 3441
T A C---C---A--C-—-ACT----GT-G 2825
G--A TC---A--A--A T-- 3447
K L P E K TV NDIQKLVGEKLNMWASUOILYAG I KV K Q L P
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B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-ADS
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2
B_ACH320.2
B-SF2
B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK

D-7276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT

SIVCPZGAB
pol p51 RT

HIV1 Complete Genomes

A
A
A--A G C A
AG T G C-----A AT
..... G--A--------AC: G C-----A A
\|/ o C. A
AG C---G--A--C----T--mmmmmm-- AT----AT
AG C---G-G---C---- Tommmmmmmee, AT----AT
A-----G GG C AT----A
A G--G-----C AT----A
A G C AT
A G C AT
-C---TG AG G------ G C-G----C
AG----G ---G-G---C-G--TAC---
G g PR C C-G---A---G-----AT-G--AT
G-T
................. AcermeeeeTerermmnGrreGoernmeCrr T
AG-A ConeGronneToen
SU— Y- YWy RSMR—— T---G----C-G--T.
-AG-T
........... AG-T--------------C---G--A--C-G--T--G--------AT----AT---
G C---G-----C-G--T-C.
---G G C---G----CC----G-C
G C---G----- C-G--T----mmmmmm- AT----AT:
B G O ..... AG----mmmmmeeae T---G--G--C-G--T--G-------- AT----AT:
G--G-----C------ C---G
--C--GT- >> C--A--A------T--T- O.....OO:O....._.._....O._.>....O ..... A-----A 3554
..... 3579
----G----A-C--A--AGT---GAGT--------T-G-G---A---G--TAGG AT----AT-A-A T-AAC-----NNNNNNNNN-.TACAG-A-A-A--A---..GGATAC--C---C-G--TGGTCT-CCAC-- 2972
frameshift shift back
..... G--GA-A--A--A--A--GAA---G-----TG--G-T--TC-C---CC- 3585
C K L L RGTKALTETILITFP

V_Y_ Y_D P_S_K D_L_ Pol
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU ATAGCAGAGCTACAGAAGCAGGGGCAAGGCCAATGGACATATCAGATTTATCAAGAGCCATTTAAAAATCTGAAAACAGGAAAGTATGCAAGAGTGAGGGGTGCCCACACTAATGATGTAAAACAATTAACAGAGGCAGTGCAGAAA
B-WEAU I_A E L QK QGQGQWTY QLY QEGPFHKNLIKTGZKVYARVRGAHTNODVIEKOQLTEAV Q K | 1143
B-WEAU "$ 0O S YRSROGHKANGH HIRFIKSHILKIS$KOESMOQES$GV P TLMMS$NRNINSORQC R K $ 114
B-WEAU NS RATEAGARGPMDISDILSRAIS$KSENRIKGVC CHKSTEGC®PHS$S$CKTINRG S A E N_ 1089
A-U455 fc Bl Ny W =" A A VY.V N | G i ———— A-TG-—A—~G-G 3120

A-92UG037.1  -emee SN N S— y p— A A AAA---TC---T GG--ATG--A-GG-G 3041

A-Q23 Y.y N N S— AT A A AAA---TC---T Grorer-Gror-A-TG--A-GG-G 3132

B-MN e AG A C--A A A 3689

B-ADS [T Ve N— A AA c G A 3674

B-WR27 G------AT A-ee--W. A T-Weee-W AC---A R 2SSV VA — A--W-- 3053

B-RF AA C--A C A A-A---G-- 3191

B-896 G A ICH—Y A A A 3673

B-BCSG3 AA------A A [y N— AC A 3221

B-JRFL A A T A AC A 2991

B-JRCSF —T-—-AA AT A AC A 3686

B-OVI [CTNY. S —" A A G A 3217

B-CAM1 A A A A-A A A 3676

=R N7 — A A A--A G A--A 3674

B-pNL43 AA A A A--A G A--A 3674

B-HXB2 e A A A A A 3674

B-LAI AA A A AC A 3256

B-YU2 e AA A A AC A-A 3672

B-YU10 AA A A AC A 3674

B_ACH320.2A.2.1------ AA A-C A A c A 3676

B_ACH320.2A.1.2G-----AA A A A A 3674

B-SF2 A GA G A--G-- 3681

B-D31 A A A 3220

B-MANC A G--G YN — A A-G- 3620

B-HAN A A G A AeemG A 3140

B-C18MBC A T-A A T TC A 3529

C-ETH2220 YN o N— § PNy SN o Y N o S — G----T---A-AGAG--AC G--Grmeee-Cr-Tomee-A-G-- 3066

C-92BR025.8 A--C--Cr-r-Ae-e-C Acweme-A-A---AC GG A 3013

D-84ZR085 A A A G A 3196

D-NDK C--A A A AC A 3209

D-7276 C--A A A ICT S 3677

D-ELI C--A A A GG A-G-— 3220

D-94UG114.1 A--A A-A--A G-A-A A 3029

F-93BR020.1 A A A-A----TC G A A-G-— 3002

H-90CR056.1 A G ICR— Acmeme-A-A---AAC A A A-G- 3021

AC-ZAM184 A A G A-A---AC A 3035

AC-92RW009 Y. NS S o A-AG----AC c G A-G-- 3006

ADI-MAL A--A--C-nmmm-A--A G A-A-A-TC A A-G-- 3249

AE-93TH253 A A A-~-T-C-—-AAA---TC---T. G ATG--A-Awnwmmn 3661

AE-CM240 A A A----C---AGAG--TC---T G A-TG--A-—G-- 3248

AE-90CF402 A

AGI-Z321 A-A

AG-92NG083.2 A

AG-92NG003.1 A

AG-IBNG A

BF-93BR029.4 A

0-MVP5180 TGG-TTAGTA-T------ § Y. T ¢ S— T--C-+-G-Ar---G--TGA-CA---G-Co-Trowmmmeces A----T--GCAA-A--CCT------ 3704
O-ANT70 TGG-TTA-TA-T------- A--AGGG-AG-------- T--Co---A--=--G--AGA-CA---G--C--Cr-----G--A---A-T--GCAA-A--CCT---- 3729
SIVCPZANT TC---A Co---A 3122
SIVCPZGAB Y.V NSRS N o). Woy JHIN c S, —. A-T--G

Pol p51 RT QK QG QO G QO WTVYQIlYQEPFHKANLIEKTGIKSYARVRGAHTNDVIEKOLTEAV Q K_I P
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B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1

A-Q23
B-MN
B-AD8
B-WR27
B-RF
B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI
B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.

3 (R S 3191

in frame TGA stop codon
TC----A-----G 3282

3839

3824

G--- 3203

A-----G 3341

3823

3371

3141

L7

3836

o
>
D
7]
>

A 3367

3826

G- 3824

_'
7']')-)

7(:3

@

N

>

G- 3824
3824

3406

> >

(92X}

» 2.1
B_ACH320.2A.1.2G--CA G

B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8

D-84ZR085

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB
Pol p51 RT

>

G G

G

G--CTG

G--CTG A

A 3163

G-T

in frame TGA stop codon
A 3346

~
G G
G

y p N 3359

T

A 3827
A 3370

4
G--CA---T-T

T-TCT

TT

G--TG

G--TG

G--CA

OO

-T: G

A 3038

TC-—A--C- 3193

[ Yo X200

GG C
~

TC-—A-G- 3191

G-T-TG

TCee-Aremmn 3349

3176

Acmeme-GCr-Ar-Co-A--GA-Cororev 3854

Aceene-GCr-Ar-Co-A-GA-Cormree 3879
Tee-A-C--A—-A-T-G-C-C 3272
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-ADS

3420
3341
3432

B-YU10
B_ACH320.2A.2.1-----Cnnmmmmmm=Gmmmmmmmm e T G G oo Ao A
B_ACH320.2A.1.2
B-SF2

B-D31

B-MANC

B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220  ----C---C----------------C----
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-2276
D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
O-MVP5180 - Crmmmev A-C------ To-Tene- G- C--T-----m- A-meeee-- T-G-A-T--A---C------- G 4004
O-ANT70 - CAG-C----A-GT-----T--TA-G--G C-AT AG-ACA---G-A---G-AGA-AA-AAAAT--GA---G--C--C-----A 4029
SIVCPZANT - A-TC--TT-GC---C--T--TCC--AG--T-----C-Tommm-Trmmmmmmmmmnnn T-GAA-CT--C----G--G--G-----C-----G--AG----------- AGT--G--AAAACA----CAAA-G--C--C-----A 3422
SIVCPZGAB - CAGT------- C------ T---CC-ACCA----T----AT. A-----A--T-G---A--A---ACT--G A--AG---A---G-A-----A-A-CA-TAG-T--GAAA-T--C--T------ 4035
Pol p51 RT

\-w-ene-C=-T-T
G-Ac-e---C-TT-C G
[CHNSNECE, u & N S—
G-A----C-TT-G G

G-A T

I
D>
>3

D

A-—-A T-G
T-GA
G A TCG---A---—-A G Ge-G-A-Acee-To-Tormemems
T-GA--A-—--AAG G AG TeeeoAA
G GT-G GC
G GT-G GC

Pol p51 Reverse Transcriptase end A Pol pl5 RNAse H start
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B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-AD8
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OYI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.2.1
B_ACH320.2A.1.2
B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-Z276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB
pl5 RNAse

HIV1 Complete Genomes

AAGACTGAGTTACAAGCTATTCATCTAGCTTTGCAGGATTCGGGATTAGAAGTAAACATAGTGACAGACTCCCAATATGCATTAGGAATCATTCAAGCACAACCAGATCAGAGTGAATCAGAGTTAGTCAGTCAAATAATAGAACAGTT
N__|

K TELQAILHLALOQDSGLEVNIVTDSQVYALGIIQAGQPDAI QSESTELVSOQ.IlIE QL 1293
"RLSYKLFIL$LCRIRDGS$KS$TS$S$ QT PNMHS$ESTFIHKHARNOQIRVNOSZS$SVIKSS$NSS$ 1271
EDS$V TSYSSSFAGTFGIRSKHSDRLPICIRNGHSSTTRSEGSIRVSOQSNRNRTV 120
A-T--A-C C A--C § g S—— A-G G G CAG AAA GA-C— 3570
Ace--T--A--C C A---C A A-G G--C--G---CAG A GA-C- 3491
........ AC----T=-A--C---T---C A-—-C A A CA Y N—S GA--C- 3582
A A--A-G A A AA e 4139
A YN A A [ch—— 4124
A A Y. N— A A A 3503
A A A G AA G 3641
o'\ A G Gro-m-AA 4123
G----A T A A AA A 3671
A A G A A A-A 3441
A A-—--C A A A A-A 4136
A A c A A A-A 3667
A AT G A A A 4126
A A A G A 4124
A A G A 4124
AT A A A A 4124
A Te-A A A-A A 3706
AT A A AGA 4122
AT A A AGA 4124
A--A A A A A 4126
A--A A A A A 4124
A A A 4131
A A 3670
A 4070
A 3590
A 3979
3516
3463
3646
3659
4127
3670
3479
3452
G-A-- 3471
A 3485
................... 3456
G--A- 3699
GG-C- 4111

GG--C--

....... T--G--Cr---ATCCT-Crr-r--ACA=--=-+-C--CCCTA----TCAG--G----—-GG-AC- 4154
G--CG----CTCCT-C----TACA -GG-AC- 4179
+-Ge-G-T-G----GTACC-r---- CCCC---GGAAG-------CC-GA-A-—- 3572
C-AG-A--A---A-G-=-T-G-T+--G-Crmrmmrmem-A-ATCA-C-GoeTrmrmrmemnes 3 DN | c SR CYy (N €S (S c Acememe-Aee-G [ 4185
K T E L QA I HLALQDSGLEVNIVTDSOQVYALGIIQAQ®PDGQSESELVSQIIlE QL P
1-47
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU ATAAAAAAGGAAAAGGTCTACCTAGCATGGGTACCAGCACACAAAGGAATTGGAGGAAATGAACAAGTAGATAAATTAGTCAGTTCAGGAATCAGGAAAGTACTATTTTTAGATGGGATAGATAAGGCCCAAGAAGAACATGAGAAAT
B-WEAU I_K K E KV Y LAWVPAHIKGIGGNEGQVDIKLVYVYSSGIRIKVLFILDGIDIEKAQTE EHE K.Y 1343
B-WEAU "$ KR KRSTGS$HGVYQHTIKETLETEMNIEKSINS$SSVQESGHKTYVYTFS$MGCS$S I_RPKKNMRNT 135
BWEAU N_K K G K G L P S M__ G TS TORNWRIKS$STSRS$ISOFRNOTESTIFRWDRSGPRRTS$EIT 1276
A-U455 G G T G-G T--G-CA 3720
A-92UG037.1 T G A-T A-G-- 3641

A-Q23 c A-G--G--G C--A-T A-G-- 3732

B-MN G-T A C 4289

B-ADS A AAT G---A T 4274

B-WR27 T 1 T Y V S— CR— 3653

B-RF G AT Ge-m-A T 3791

B-896 G-T A 4273

B-BCSG3 G-T-GG A 3821

B-JRFL G-T G A T 3501

B-JRCSF G G-T G A Tee-A 4286

B-OVI G-T G---A G 3817

B-CAM1 G-T A 4276

B-NY5 G-T A 4274

B-pNL43 GGG--G------G-T A 4274

B-HXB2 G-T A T 4274

B-LAI G- A T 3856

B-YU2 G-T-G A 4272

B-YU10 G-T--G A 4274

B_ACH320.2A.2. G-T G--A 4276

B_ACH320.2A.1. G-T G--A 4274

B-SF2 G-T GA---A 4281

B-D31 G-T G--A T--G 3820

B-MANC G-G A G 4220

B-HAN G-T A A c 3740

B-C18MBC G G A

C-ETH2220 A

C-92BR025.8 G A

D-84ZR085 AG

D-NDK CAG

D-7276 CAG

D-ELI CA

D-94UG114.1 AAT

F-93BR020.1 G-T

H-90CR056.1 TeeT--G

AC-ZAM184 G---GA G---C

AC-92RW009 A

ADI-MAL G

AE-93TH253 G T

AE-CM240 -G

AE-90CF402 BN R Y N— ] p o u— T--G--G

AGI-Z321 - G GT G AGT

AG-92NG083.2 GT G Tl ommm— AGT

AG-92NG003.1 T--A G AGT

AG-IBNG C--A GT G

BF-93BR029.4 Aeee-G c T A 3626

0-MVP5180 A--A A--CAA--AC--T--A-G---C--G--CC-G-A--A-----Crr-Armrmenee y p— — 4304
O-ANT70 A-A A--CAAG-AT--T--A-G---C--G--CCr---A--A-----CC---A g p— 4329
SIVCPZANT [CRYNG MGy o MU, M y G---C CA---Gr----AC--+-C--C---C-G-A--Crerrmre-Ac-ToreeGo-Crme- e 3722
SIVCPZGAB TeeeAcw--AA-----CT-C T--A G----G G Gr----CCrmrm-Ac--C-G A-GG-- 4335

pl5 RNAse I K K E KV Y LAWVPAHIKSGIGGNEIOVDIKLVYSSGIRKVLFLDG.IDIKAOQTE EHE K.Y P

Pol p15 RNAse H end A Pol p31 Integrase start

1-48
DEC 97



HIV1 Complete Genomes

B-WEAU CACAGTAATTGGAGAGCAATGGCTAGTGATTTTAACCTGCCACCTGTAGTAGCAAAAGAAATAGTAGCCAGCTGTGATAAATGTCAGCTAAAAGGAGAA AGACTGTAGTCCAGGAATATGGCAACTAGAT
L_D

B-WEAU H S NWRAMASTDFNLPPVVAKTEIVASTCD-KTCOQLZEKGEAMHG®GAO QUVDC CSZP G_ I W_Q
B-WEAU T VIG EQWLVILTCHTLSS$OKKS$S$PAVINVSGS$HKETEKPCMDIEKS$STVVQEYGN $ I
B-WEAU MIOIEIFINIMIZIGIMIMIml@lWLPlﬁIDIMIMIKINIz|@|@|b|+|@|@lzl@|>|klw|w|bli|kfuilq |||||||| M_A T R L 1319
A-U455 —-TCC T GG G A A

A-92UG037.1 - c T A g G

A-Q23 ~T--C A T A G

B-MN c Y N—Y

B-ADS A G

B-WR27 G---A G--W. T G

B-RF T
B-896 —-C A

B-BCSG3 c T-A

B-JRFL A T
B-JRCSF A

B-OVI c c

B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI
B-YU2 G
B-YU10 G
B_ACH320.2A.2.1
B_ACH320.2A.1.2
B-SF2

B-D31

B-MANC

B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK

D-7276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4 A-A
0-MVP5180 B — y Y N— C---GGAT-A---AA------Co-Grrr-CA-T--T-T---CCrrrmr-Co-TA--w--Goron
O-ANT70 T A----C-A A---GGA--A----A--G--G--C--G-----CA-T--T------CC TA-----G
SIVCPZANT Te-Commmemee-To-T-A--AGA---A-AC--T--T=-C---A-T--G--T-------TA--~-ACAG CG---G
SIVCPZGAB T AT TT-A---CA G---CAT G--C--G

Integrase H SNWRAMASUDTFNLPGPVVAIKTEIVASCDAZKT COQLZKGTEAMHGEGOVDCSZPG W_Q L D_C_ Pal

C 1393

>3
D
e}

>
D0
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU H_|

B-WEAU Y_T_F

A-U455 - CAG-AA- G- G

A-92UG037.1

A-Q23

B-MN AcenG

B-AD8

A
B-WR27 A
B-RF A

B-896 AcenaG

B-BCSG3 G--G

B-JRFL A

B-JRCSF A

B-OYI A

B-CAM1

B-NY5

G 4574

B-pNL43
B-HXB2

G 4574

T 4574

B-LAI
B-YU2

4156

B-YU10

4572

ool

B_ACH320.2

4574
4576

> >

B_ACH320.2

4574

B-SF2

B-D31

4581

4120

B-MANC

B-HAN
B-C18MBC

C 4520

G 4040
C 4429

C-ETH2220

C-92BR025.8

C-GGGT 3966

C---GT. 3913

D-84ZR085

D-NDK

GT-G-G---- 4096

4109

D-Z276

D-ELI

D-94UG114.1

F-93BR020.1
H-90CR056.1

4577

4120

3929

3902
3921

AC-ZAM184

GT 3935

AC-92RW009

3906

ADI-MAL

4149

AE-93TH253

AE-CM240

4561
4148

AE-90CF402

4610

AGI-Z321 A
AG-92NG083.2 A

AG-92NG003.1

AG-IBNG

BF-93BR029.4

0O-MVP5180
O-ANT70

SIVCPZANT
SIVCPZGAB

Integrase

4604
4629

I-50
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4022
4635

ACACATTTAGAGGGAAAAATTATCCTGGTAGCAGTTCATGTAGCCAGTGGATATATAGAAGCAGAAGTTATTCCAGCAGAGACAGGGCAAGAAACAGCATACTTTATCTTAAAACTAGCAGGAAGATGGCCAGTAAAAACAATACATA
E_T T Y

1443
1401
1369



HIV1 Complete Genomes

B-WEAU GACAATGGCAGCAATTTCACCAGTACTACGGTTAAGGCCGCCTGTTGGTGGGCGGGG
B-WEAU D N G _S N _F T S T T V_K A A C W _W_A G_I_| K_Q E F _G_1I_P_Y N P Q S Q G V_I_E S M_N_K E L K K I_1_G _Q V_
B-WEAU T_M_A A I_S PV L R L R P P V G _G_R_G_S_ S

L

B-WEAU R_Q W Q Q F H Q Y Y G $ G R L L VG G D QA G I_W H S L QS P K S R SDRIYE $RIKENYRTG._
A-U4S5 e CG-G-A——A-AT AAAT---C-A G-C

A-92UG037.1 CG-G---A-A
AQ23 e [T . Y. N N AAAT---C
B-MN cc A=A A
B-AD8 C C A G--AG
B-WR27 T Wormemanv K N AG
B-RF A A AG
B-896 C--A A AG
B-BCSG3 C A AG
B-JRFL T AG
B-JRCSF A \
B-OVI A AG
B-CAM1 oo TG T
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2 G--G
B-LAI A
B-YU2 G
B-YU10 G
B_ACH320.2A.2.1
B_ACH320.2A.1.2
B-SF2

B-D31 c A
B-MANC A
B-HAN cCT A

B-C18MBC G T—-C A ToR— AG-G
C-ETH2220
C-92BR025.8 A---A-mmeAn-)
D-84ZR085 G---A c A
D-NDK T G---A A
(03477 (cH cly. u— T A
D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184 - Y. S G A--TG--C-A G
AC-92RW009
ADI-MAL

>

=
>

D

>
>
>
D

>
>

>

5
>
>
>
(@)

>
>
)]

> >
> >
> >
>
>
Nl

AE-93TH253

AE-CM240

CAATG--CGA

A
A CAATG--C-A

AE-90CF402

AGI-Z321

CAATG--C-A

AAAT----CA--A

AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4

:'>

..... A--Acnrmmee-AAAT ----CA

-G--A--A AAAT---C-A

..... G--A-rmrmmee-AAATG---CA--A

0O-MVP5180
O-ANT70

SIVCPZANT
SIVCPZGAB

A
G

r')
e
@
>
7
>
>
>
0
i>
[«
>
7
®
C:)
L3
>
7
:i>
>
@
G:')
%
>
3
(@]
pi

TAAT---C-A

C >>O..>O >..._...O

>

A--A--A--T

A

A--A A

A--A.

Teeem-A--G

Integrase _UZOMZ_u._.w._.._.<_A>>O<<<<>O__AOm_uO
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU AGAGATCAAGCTGAACATCTTAAGACAGCAGTACAAATGGCAGTATTCATCCACAATTTT TTGGGGGGTACAGTGCAGGGGAAAGAATAATAGACATAATAGCAACAGACATACAGACTCAACAATTACAA/
B-WEAU R D QA EHLKTAVQMAVFIHNTFIKRIEKSGGI G G Y S A_G E R I I DI I_ATDILQT QQ L Q K 1543
B-WEAU TETCK LNITLROQOQOYKWOQUY S STILKTEZKGGLGG T V_ Q G K E $ 3% T %% Q0 TY RLNNY KN 140
B-WEAU KRS S $ TS $DSSTNGS T H_ "C R G K N NRHNSNURUHATD S T T K_ 1464
VT S — G C T 4320

A-92UG037.1  --G-G G--T 4241

AQ23 e G Comm-AA T 4332

B-MN G G 4889

B-ADS G 4874

B-WR27 - 4253

B-RF G 4391

B-896 G 4873

B-BCSG3 G A T 4421

B-JRFL G 4101

B-JRCSF G 4886

B-OVI G T 4417

B-CAM1 4876

B-NY5 G 4874

B-pNL43 G 4874

B-HXB2 G 4874

B-LAI G 4456

B-YU2 G 4872

B-YU10 G 4874
B_ACH320.2A.2.1 G A 4876
B_ACH320.2A.1.2 G A 4874

B-SF2 G C 4881

B-D31 4420

B-MANC G G G 4820

B-HAN G 4340

B-C18MBC G 4729

C-ETH2220 A G--C T G A--G--C-C—-C 4266
C-92BR025.8 G--C T 4212

D-84ZR085 T G 4396

D-NDK T 4409

D-7276 G T 4877

D-ELI G-A 4420

D-94UG114.1 A 4229

F-93BR020.1 c T A 4202

H-90CR056.1 - Core-Aeeee-C T 4221

AC-ZAM184 c 4235
AC-92RW009 G--CG T 4206

ADI-MAL - G c G--T. 4449
AE-93TH253 ~G-G C T 4861

AE-CM240 - G C-—--A T 4448
AE-90CF402 - G c T 4910

AGI-Z321 e C---A G T y g A---A--G--C-----T 4088
AG-92NG083.2 G G T 4243
AG-92NG003.1  --G c-C G T 4241

AG-IBNG C G T 4399
BF-93BR029.4  --G----G C A 4226

0-MVP5180 G- Cror-Ar-G-T-A--A C--TG-T c G--C Corn-T=-C-A-w--A--AAC-G--Cr-mmmre 4904
O-ANT70 --G--Cr---A----CT-A-GA TG-T CoreAr-G Tee-T--C-A---—-A--AAC-G 4929
SIVCPZANT ~ =-e- Comm-A--AT-A GT GCA---T CAC-T--AC-G------T c AACT T 4322
SIVCPZGAB e Acwee-T-A-A G---T c 4935
Integrase R D QAEHLKTAVOMAVFIHNFHKRIKSGGIGGJVYSAGERIILDIIATDIOTOQQOQL Q K P
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B-WEAU

B-WEAU 0 I T K

B-WEAU
B-WEAU

0
>
>
>
=
4
>
0
>
>
§
e
3
o
>
>
>
>
=
=
=
=
Q
Q@
Q)
®
=
2
N

AU455 e T

A-92UG037.1

A-Q23 —C

B-MN

a4

B-AD8

B-WR27 YRS o |V VA oM.

<
4

AC

B-RF

B-896

474

B-BCSG3

B-JRFL

B-JRCSF

B-OYI

B-CAM1 G

-

B-NY5

B-pNL43

B-HXB2

B-LAI

B-YU2

AP LqHL A4
)

B-YU10

B_ACH320.2A.2.1
A.1.2

=

B_ACH320.2

B-SF2

B-D31

B-MANC

B-HAN

B-C18MBC

R

C-ETH2220

>
p

C-92BR025.8

D-84ZR085

)
>

D-NDK

D-Z276

D0

D-ELI

D-94UG114.1

a7+
>

F-93BR020.1

> -
S

H-90CR056.1
AC-ZAM184

AC-92RW009

ADI-MAL

AE-93TH253

>P 3
>0

AE-CM240

AE-90CF402

AGI-Z321

N
>
> 4 i»

AG-92NG083.2  ------- T.

A

AG-92NG003.1

A--A
A--A
A--A

AG-IBNG

BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70

G---C-A--C--G

G---C---C-G

C-A G

SIVCPZANT

G----CCT-A--G

SIVCPZGAB - TT----G
Integrase Q I T K

I-53
DEC 97

HIV1 Complete Genomes
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BV E AU e b e a e h oo b b e et e e e e e e e bt e e e b e e e ettt e et b e e tne e e it 5002
B-WEAU e e e e e e e ... 1586
B-WEAU e e e e ... 1530
B-WEAU S 10
A-U455 4449
A-92UG037.1 4370
A-Q23 4461
B-MN 5018
B-AD8 5003
B-WR27 4382
B-RF 4520
B-896 5002
B-BCSG3 4550
B-JRFL 4320
B-JRCSF 5015
B-OYI 4546
B-CAM1 5005
B-NY5 5003
B-pNL43 5003
B-HXB2 5003
B-LAI 4585
B-YU2 5001
B-YU10 5003
B_ACH320.2A.2.1... 5005
B_ACH320.2A.1.2... 5003
B-SF2 . 5010
B-D31 4549
B-MANC 4949
B-HAN 4469
B-C18MBC 4858
C-ETH2220 4395
C-92BR025.8 4341
D-84ZR085 4525
D-NDK 4538
D-Z276 5006
D-ELI 4549
D-94UG114.1 4358
F-93BR020.1 4331
H-90CR056.1 4350
AC-ZAM184 4364
AC-92RW009 4335
ADI-MAL 4578
AE-93TH253 4990
AE-CM240 4577
AE-90CF402 5039
AGI-Z321 4217
AG-92NG083.2 4372
AG-92NG003.1 4370
AG-IBNG 4528
BF-93BR029.4 4355
0O-MVP5180 5033
O-ANT70 .. 5058
SIVCPZANT CTT ATGG GGGGTC ACTAGGAAGGTCAAAGTTAGCGGCGACCTCCTCACGAAGGCTCCGCGAAAAGTCACGGAAGCTGGCATAGCCCAGCTTGCGCACAAAC
Large insert in SIVCPZANT is not significantly similar to any sequence in GenBank as of 10/27/97. BLAST search only "hits" self.
SIVCPZGAB ettt h £t E e e e b b £t ekttt bbbttt ettt 5064
1-54
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Vif CDS start Pol CDS end
--> (frame 2) (frame 1) <--
B-WEAU GTAGTGCCAAGAAGAAAAGCAAAGATCATTAGGGATTATGGAAAACAGATGGCAGGTGATGATTGTGTGGCAAGTAGACAGGATGAGGATTAGAACATG 5101
B-WEAU e NV P R R KAKIILRD Y G K QMAGDDCV A S R QD E D $ N_M_ 1618
B-WEAU e # % C_Q_E E K Q R S L G I_M_E NR W QV_M I_V W Q V. DR M R I R T W 1562
B-WEAU e # S A KK K S K D H $ G L W K T D G R $ $ L C G K $ T G_$ G L _E H_ 1530
A-U455 . . A-----G A 4548
A-92UG037.1 T A G 4469
A-Q23 C G 4560
B-MN G C C 5117
B-AD8 A 5102
B-WR27 4481
B-RF 4619
B-896 5101
B-BCSG3 A 4649
B-JRFL T 4419
B-JRCSF T---A 5114
B-OYI G 4645
B-CAM1 5104
B-NY5 C AC----- 5102
B-pNL43 C AC----- 5102
B-HXB2 5102
B-LAI 4684
B-YU2 G G---- 5100
B-YU10 G G---- 5102
B_ACH320.2A.2.1... G---- 5104
B_ACH320.2A.1.2... G---- 5102
B-SF2 A 5109
B-D31 G 4648
B-MANC T------ T G G 5048
B-HAN GCA 4568
B-C18MBC T 4957
C-ETH2220 \-----G--G A C G A 4494
C-92BR025.8 SO TPV et . S G--G----T---A: A---C C A A 4440
D-84ZR085 AC----- 4624
D-NDK \ T AC----- 4637
D-Z276 RIS LR e Temmens T--C 5105
D-ELI Temeees T A 4648
D-94UG114.1 T 4457
F-93BR020.1 G AC----- 4430
H-90CR056.1 G-G-----A AC----- 4449
AC-ZAM184 T C G 4463
AC-92RW009 G A 4434
ADI-MAL A G--G 4677
AE-93TH253 G 5089
AE-CM240 G 4676
AE-90CF402 G A G---- 5138
AGI-Z321 G AT----- 4316
AG-92NG083.2 C---A G G 4471
AG-92NG003.1 T---A A G G 4469
AG-IBNG A G 4627
BF-93BR029.4 T G G AC----- 4454
0O-MVP5180 G-----A--A--C--A AC----A--A A ACA--AAG-G-A-G---- 5132
O-ANT70 G--G-----A--A--C--A--G AC----A--A: G-----ACA--AAG-G-A-G-G-- 5157
Pol continue for HIV-1 O group
SIVCPZANT CACCGACGCGTCGAGGTCCCCGTCGCAGCACTGATCTCGTCCAAGTTCTCCAAG-CA-ATGAGGA---GATCTTC-CAG-ACT-AGCA---ACTGCATCGGTCGGC--C--CGC AT-TC-- 4772
SIVCPZGAB e A G A A AG--T-- 5163
Integrase oo . NV PR R KA K I I RDY G K QMAGDD CV_A S R QD E D _$PolcCDS end
Vif protein stat _ M_E_N R _W_Q V_M_I_V W Q V D R M_R I_R_T WVif
I-55
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B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-ADS
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2

A2.1
B_ACH320.2A.1.2

B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-Z276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70

SIVCPZANT
SIVCPZGAB
Vif

GAAAAGTTTAGTAAAACACCATATGTATATTTCAAAGAAAGCTAAGGGATGGTCTTATAGACATCACTACGAAAGCACTCATCCAAGAATAAGTTCAGAAGTACATATCCCACTAGGG......
E K F S K T P Y V_Y F K E S $ G _M_V L $ T S L R K H S S K N K F R S T Y P T R # . # R _$ I _S N

N__N_| 1662

|||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||||| T_T_Y 1610

|||||||||||||||||| Q E $ V QK Y I_S H $ # . # KV N_$ $ $ Q H 1570
S ¢ S i c S 4692
~T-C--G-A--Gr-G-m- 4613
~T-C-CrmrmeneGer-G-G-—- 4704

~T-CorGrr-Groremmoemmees 5261

-C-C--G---G-------A------ 5246
4625
4763
4793
5258
5248
5246
5248
5246
4792
5192
4712
5101
...... 4638
4584
4768
4781
5249
4792
A 4601
T C C--A T 4574
...... C GT. C G GA-------T. 4593
---C T G C---T----TC 4607
---T---C------- G-ommememeen GC-----G--G------------- T. 4578
-C-C T G-C AAAT----T 4821
---C C C ACAG----T- 5233
--C T C 4820
--C T GC 5282
-G T AG 4460
--C T G-C 4615
--C T-T AA--T. - 4613
--T T G-C 4771
T C-- A-...... -C 4598
---C--CC-G--G---T------AA--C--G--T-----G--CGC-AAC---CG------ G-----T--T---TC--GGA------A-G-C-----G-CG--GT----T---G---CA......----C-G-TA----GG-C--C----- 5276
---C--CC----G---T------A---C-GG--T-GA--GA-CG--AAC----GG--C-------- T--T---TC--GAA-------- G-T------AGT---T----T---G-----....... -TG-CCC-TG-----G----C----- 5301
<-- Pol CDS end for HIV-1 O group
----TCC-----G--mmmmem C--A-GGGAGA-T--AGT-CT---ACC----AAG----------- T--T----ATGA---C----AG-A-G-AGA------------ A---ee CCAACATTG--TAAA-----G---G-G---GTG-T 4922
e Tommmmeee T---T-T-=-=-T----GG-----A--G--A-GA--T----T---Cr-oomn=- T--T--TCA-C--A------A-G-TGC---T---A----C--A--TT-CA-A.GATTA..TTC------- A--G-G-----C-- 5310
_K S L VXK HHM Y IS K K A KG W S Y RHHY ESTHZPRISSEVHIPLG . .EGK LV ITT
1-56
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B-WEAU TTGGGGTCTGCATACAGGAGAAAGAGACTGGCATTTGGGTCAAGGAGTCTCCATAGAATGGAGGAAACAGAGATATAGCACACAAGTAGACCCTGACCTAGCAGACCAACTAATTCATCTGTATCATTTTGATTGTTTTTCAGAGTCC
B-WEAU L G S A Y RRKRILAFGSRSLHRMEETEIS$HTSRPS$P SRPTNSSVSFS$L FFR VR 17009
B-WEAU G _V_S I E W R K QR Y S T QV D P DL AD QL I HLY HZFUDCF S E S A 1660
B-WEAU W_V_K E S P $ NG G N RD I A HKS$TL T $ QT N $ F I_C I I L I VF Q S P__ 1616
A-U455 T T C--C--Tmmmmm Crrmmmmmmnmm, A--T-- 4842
A-92UG037.1 A G C--T-----A-C C--T-- 4763
A-Q23 G O C-T-- 4854
B-MN C C--T-C C--T-- 5411
B-AD8 G A-A---T A--T-- 5396
B-WR27 = s Goeene s oo A e AC oo, A AC G----T AC-T-- 4775
B-RF C-----CT A--T-- 4913
B-896 G G T-C C--T-- 5395
B-BCSG3 T-C A--T-- 4943
B-JRFL A T-C A--T-- 4713
B-JRCSF T-C A--T-- 5408
B-OYI G ACA---T A--T-- 4939
B-CAM1 A cT A-T-- 5398
B-NY5 cCT A-T- 5396
B-pNL43 C-CT A--T-- 5396
B-HXB2 A T-C-—---C C--T-- 5396
B-LAI A O O C--T-- 4978
B-YU2 T-C A-T-- 5394
B-YU10 T-C A--T-- 5396
B_ACH320.2A.2.1 T----G T. A--T-- 5398
B_ACH320.2A.1.2 T----G T. A--T-- 5396
B-SF2 G C--T A--T-- 5403
B-D31 CT. A--T-- 4942
B-MANC T A--T-- 5342
B-HAN Ceeeeme T A--T-- 4862
B-C18MBC A-AC--T-C A--T-- 5251
C-ETH2220 C A--C--T G----A--T-- 4788
C-92BR025.8 A--C--T. G----C--T-- 4734
D-84ZR085 A-----T. G----C--T-- 4918
D-NDK A-----T G----A--T-- 4931
D-Z276 AT AG-T-- 5399
D-ELI AT A--T-- 4942
D-94UG114.1 A-A G---A--T-- 4751
F-93BR020.1 O P A-T-- 4724
H-90CR056.1 A--T-- 4743
AC-ZAM184 A--T-- 4757
AC-92RW009 ---G----C--T-- 4728
ADI-MAL G A--T-- 4971
AE-93TH253 G -C--TA- 5383
AE-CM240 A----G C--T- 4970
AE-90CF402 G C-AT----- (o — C--T-- 5432

in frame TAG stop codon
AGI-Z321 A-T-- 4610
AG-92NG083.2 A--T-- 4765
AG-92NG003.1  --------=mmmmmmmmmmmmommceeeee e Comeee o= G- G e e e o= A-C-GAG A== ==- A= T e oo G=o-C-=-C - T - A- C oo A--G-- 4763
AG-IBNG ---C--T-- 4921
BF-93BR029.4 TC I Q. . N A--T-- 4748
0O-MVP5180
O-ANT70 C-TT-TA---AG----AA-
SIVCPZANT  C-----AT-A--ATGT------C-CCCA-----C--A--A--T--T--GAG------------ ATGTGGA-AG--
SIVCPZGAB -----CCT-AAGCC G-C A--C--T- TC CT-GGATCT---GT-
Vif W G LHTGERUDMWHILGA QGVSIEWRIEKI QQRYSTOQVDPDLADG QLIHLYHTFDTCFSE S AV
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m.<<m>c.........__. oq>>o>oo>j>5>>o>oo>>>>>>o>4>>>ooo>oojqoooq>ommww
BWEAU Y K K CH I RTF SY S$V $ISSRAS$QGRIS T | I L G # . . . # N S I_N_N T K K D K ATF A $ 1750
BWEAU  _ I R N A I LG HULVIPRCEVYOQAGHNEKVG S L_ Q VY LA ... LTALILTPKEKIKS®PUP L P S 1706

B-WEAU N_T W # . # $ Q H $ $ H Q KR $ S H [_C L 1653

A-U455

A-92UG037.1
A-Q23
B-MN

.................. 4980
AO..O...O 4901
C 4992
5549
C-- 5534
4913
5051

B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2
B_ACH320.2
B-SF2
B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220 G AG—eemeen G Commmmemee Coommee
C-92BR025.8 y Acmemememmmemememmeme G
D-84ZR085 y A

D-NDK
D-7276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1 R
AC-ZAM184 L GGG G-T T Co-G-Comen G
AC-92RW009 .

ADI-MAL
AE-93TH253 Y N S S S
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1

AG-IBNG

BF-93BR029.4 . .

0O-MVP5180 - T-G-A----G--G-G-A-GT 5564

O-ANT70 AG-C--G--A-----CC------- GAG---AC- O> O >:...:..O O._.>....>....O._.O ..===-G----G--G---A-G---G--GC-GG-----T--CC-A--C-- 5589

SIVCPZANT AG-C---C-A--A--CC-----G-AAG-A-AT-GA-ATAC--CC-C--CA-GAAG--A----GTC------- GA-A--G--G--T--A--TTTTTGTAAGATC---GA-TTCAG-GG-TAC--C--GGGTCC--GAAG--AG--C----- 5222
SIVCPZGAB C--C----GA--T------- G--GC-T--AGCG---C-T CA---A---A--C-GGC CT----G-T------ {OTE S A---T------ T--GAG-G--G-CAT-GA-------- A----- 5598

Vif I_R_N_A I L_ G H L VI PR CE Y QAGHNIKWVG S L QY LA . . . . L T AL I_T P KK I KPP L P SVif

I-58
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Vpr CDS start Vif CDS end
--> (frame 1) (frame 2) <--

B-WEAU TGTTAAGAAACTGACAGAGGATAGATGGAACAAGCCCCAGAAGACCAAGGGCCACAGAGGGAGCCATACAATGAATGGACACTAGAGCTTTTAGAGGAACTTAAGAGTGAAGCTGTTAGACATTTTCCTAGGGTATGGCTCCATAG(
B-WEAU C $ E.T DR G $ M E QAP EDQGPQREWPVY NEWTILEILLEETILIKSEAVRHFWPRV W L H S L 1798
B-WEAU _V_K K L T E. D R W_ N K P Q K T K G _H R G_S H T M_N G H $ S F $ R N L R V K L L D I F L G Y G_S | A_$ 1753
B-WEAU VL R N $ Q R I_.D G T S P R R P RATEGA A1l Q. $ M D TRAFRGT $E $S C $T F S $ G _M_A P_$ L 169
A-U455 T-A G G-A--- 5130
A-92UG037.1 T-AG G----- G-A--- 5051
A-Q23 G--T-T-A-----Armmmmmmm oo G-----T----- Ao C--mmmmmemee- TGT------- G-----T--T------ CA CC------ T---G-A--- 5142
B-MN 5699
B-AD8 - CA T \ e el O OZE e G 5684
B-WR27 W A / 5063
B-RF 5201
B-89%6 @ - C 5683
B-BCSG3 - CA-----A 5231
B-JRFL A 5001
B-JRCSF A 5696
B-OYl - C A 5227
B-CAM1 - G A C G CC-------- T-GCA--- 5686
B-NYS - G C A 5684
B-pNL43 G C A 5684
B-HXB2 = - C C G---n- 5684
B-LAI C C G----- 5266
B-YU2 A GC A---G----- 5682
B-YU10 GC CC------ A---G----- 5684
B_ACH320.2A.2.1-----C A -T---G----- 5686
B_ACH320.2A.1.2-----Cnmmmmmm oo A= G- Ao -CC oo T---G----- 5684
B-SF2 5691
B-D31 ----GCA C G T 5230
B-MANC - C A 5630
B-HAN CA A C A 5150
B-C18MBC ----GC C G----- 5539
C-ETH2220 - GT---T-AGT. A G-----G A ACC A 5076
C-92BR025.8 T-AGT G--A--G A ACC------ T---G----- 5022
D-84ZR085 G--A-----A G-C G T 5206
D-NDK - G---G--A-----A G 5219
D-z2z6 = - G---GT-A-----A A 5687
D-ELI - G---G--A-----A C------ G G 5230
D-94UG114.1 C---GG---G A--C GA C------ T------ C-- 5039
F-93BR020.1 ---CC AGT---A--C G A CC 5012
H-90CR056.1 - GA--G--AGT: G C CAA--- 5031
AC-ZAM184 - G----T-AG G C---GTGT----A--G--------G--C---CAG------------=----C-----~ CAG-----A---G--C-G 5045
AC-92RW009 - GT---T-AGT A G----G A ACC GA-—--- 5016
ADI-MAL A C C A T--- 5259
AE-93TH253 - T A--A--C CCC G----- 5671
AE-CM240 .G A--A--C CCC AG----- 5252
AE-90CF402 A-----C CCC G----- 5720
AGI-Z321 G A--A---A A CC G-A--- 4898

in frame TGA stop codon for Vpr
AG-92NG083.2  ----GG----T-AG----A G--A A--A--C CCC G----- 5053
AG-92NG003.1 GT-A-----A G G T---C -----T---G-A--- 5038

frameshift
AG-IBNG - G---GT-AG----A--C AG G G-C A--G-----A--G-----ACA C CCG G-A--- 5209
BF-93BR029.4 A A T 5036
0O-MVP5180 ---CC---G-T-A-----A TG---A-T--G--A---GCT. T -CCT---T-A--AGC--GT 5714
O-ANT70 ---CC----- T-A-----A A--T--GA-T--G--A---GCT-AA----- C-T G A--G--A--AGCA-----A--A --CCT-----A--CGC---G 5739
SIVCPZANT -C-GTCT-TCT-A-----A-----mmmmmm oo GC-G--TG-G-----------, A--A---ATG----- G---TTGT----AAC------A---A-A--A-A---G--A--A--------C--ACA-CCTACAT-A--ACA---. 5371
frameshift
SIVCPZGAB ---CGCC---T-A A G T----CA--A--A--T---C-G------G--T-----ACC--G--A---T-A--A-A------A--A--------C-----ACC----T-G---CAA--- 5748
Vpr protein CDS stat _ M_E Q A P E D Q G P Q R_.E P Y N E W T L E L L E E L K S EAV RHFPRV WL H S L Vpr

Vif V_K K L T E D R W N KUP QKT K G HR G S H T M _N_G_H_$_ Vi protein CDS end

I-59
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B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-ADS
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2

B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.2.1
B_ACH320.2A.1.2
B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-Z276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RWO009
ADI-MAL
AE-93TH253

AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT

SIVCPZGAB
Vpr

GGACAACATATCTATGAAACTTATGGGGATACTTGGACAG
Q H_I_Y E T Y _G_D_T W _T_G

AGTGGAAGCCATAATAAGAATCCTGCAACAACTGCTGTTTATTCAT...TTCAGAATTGGGTGTCGACATAGCAGAATAGGCATT.......

mo

C-T-... S . N— 5369

>
>0>

e}

5823
5404

5820

> >
> >

5822

T-A-—G-— 5824

> >

-T--A G--- 5822

T--A--G-- 5829

>

--GC--A-G-- 5368
soriee-Goeeen-Gee 5768
oS G-~ 5288

......... -T--G------G--- 5677

G -V —— 5214

frameshift

5861

frameshift

1-60
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Tat CDS start <- Vpr CDS end
(frame 2) --> (frame 1)
B-WEAU GCAA...GAAATGGAGCCAGTAGATCATAGACTAGAGCCCTGGAAGCATCCAGGAAGTCAGCCTAAGACTGCTTGTACCAATTGCTATTGTAAAAGATGTTGCTTTCATTGCCAAGTTTGTTTCATGACAAAAGGCTTAGGCATCTCCTA
B-WEAU A # # N G_A S R S $ T R AL EASURIKSAS$DOC CIL Y QL L L $KMILLSLPSLFHUDIKRILRHLL 1889

B-WEAU "Q _EMEPVDHRLEPWTEKHPGSOQPHKTACTNTC YT CHKRTCCFHCGOVCFMTIRKGTLGIS Y 1843
B-WEAU S #FH#FKWSOQOQS$I1 I D$SPGSI1IOQOQEVSLRLLVPIAIVKDUVATFIAKTFUVSS. Q K A $ A S P 1182

A-U455 -GC-..-G C-AC
A-92UG037.1  -TC-...-GGr--=-T--Gr----C---C
A-Q23 -GC-...-Grem=-Co-Gmme-C--AC
B-MN c

B-ADS

B-YU10
B_ACH320.2A.2.
B_ACH320.2A.1.
B-SF2

B-D31 C
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220

1
2

frameshift

C-92BR025.8  ----... C--AC
D-84ZR085 --C--ACA----T C G AT AG------A C----A-G 5491

---C--AT- G AT--G--TC AG------A C----A-G 5504
C--ACA C A-GG--TC AG C----A-G 5972
C--AC C G----Crmmmm-A Al (ORI GR, . N Yo S —— 5515
CC-AT c G A---A G NN, o QT c i o S c 1. N ¢ S—

D-ELI
D-94UG114.1

F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG

BF-93BR029.4 [ ¢ PECRRUEREREESNE ¢ SR TN o U ¢ [N\ [ C T SS—m—— Y c TS—— RS of . R—

0O-MVP5180 C----A T-T: CA-AG--G--T--G-

O-ANT70 ---C-GAGG-GCCC--T---C-C--C--T----------- CC---TCC------AT- C C----A T-T G-A-G---G--T--G--A-

SIVCPZANT -CGC-GA-AC-CCT--A---TTA--C--TCCTGC-ACA--AGCA--GC-A--C-AT--C--T--C------T-C-----T-AC 5632
SIVCPZGAB A-T----AT - C---GCT-----T-A---C--TAT-TA---C----CA-A------------ A-memeee- 6033

Vpr

.ﬂmﬁvﬂoﬁm_sﬁ_um%w:_s_m_u<DI_u_._m_u<<_AIvOmO_u_A.ﬂ>0._.ZO<O_A_NOO_uIOO<O_u_<_._._AO_.O_m<.ﬂm~
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Vpu CDS start
Tat Rev exon end V intron start --> (frame 3)

B-WEAU GGAGACAGCGACGAAGATCTCCTCAAAACAGTCAGACTCATCAAGATTCTCTATCAAAGCAGTAAGTA.........GTA......... CATGTAATG.......ccveeued CAATCTTTGCAAA 6075

B-WEAU  E_ E # . # E T A T K I S S K QS DS SRF S I KAV S # L H# # . # M_$_ # . . . . # N_L C_K_
B-WEAU _# R QRRRSPONS Q_ T H ODS L S K QS$ V. . H H . "# C N # _ " "# 1 F AN
B-WEAU . _ :

AU455  cAcee A GG GG GG A -G A AC-CT-A--Crroreemmroeees ATT...ACT
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-ADS

TTAGTAATAA---

defective start codon
..--C--A-A---- 5658
................ A---G 6077

defective start codon

6079
6081

B-YU10 e
B_ACH320.2A.2.
B_ACH320.2A.1.
B-SF2 = = el 6086
B-D31 el 5622
B-MANC e / 6022

N
[e2]
o
3
©

defective start codon
B-HAN
B-C18MBC . A .
C-ETH2220 S / A A / X -GTTGATTTACTAGCAAAAGT-GA--AT...- 5489
C-92BR025.8 . TTAGAATTAATAGGAAGAAT-GA--AT...- 5436
D-84ZR085 5598

D-NDK GG-GA----G-------=-T-C--A--C--G--------== o T-C e oo C----AGTG- 5611

D-7276 C--T-----GG-G C--A--C ---C---CA--G- 6079

D-ELI C----AGGG- 5622

D-94UG114.1 -C-—-AG-G- 5431

F-93BR020.1 TT-G
H-90CR056.1
AC-ZAM184 e == CCm e T G--GA-------A--C--A--C- AGC-- 5447
AC-92RWO009 -------l. ACG------C--G----G-AGA------- A--C--A-- AG--- 5418
>D_._<_>_....... 3....... OOO.P) 7.....0..0 mmmp

5411
5420

defective start codon
AE-93TH253
AE-CM240

AE-90CF402 - 6116

defective start codon

AGI-Z321 A A / ---AG--- 5299
AG-92NG083.2 \ -C--AG--- 5454
AG-92NG003.1 --C--AG--- 5440

AG-IBNG --C----AAC-- 5609
BF-93BR029.4 . A \ / TC--A----TT-G 5438
O-MVP5180  --------e- L -A---ALL---C-GC-G--G--GC--G-TA--CAGA-A--A-----C--G--C--G-----------..........ACG.........C-G.....cocee. --TCAAGA-A-CC 6112
O-ANT70 --TCA-AG-G-CC 6125
SIVCPZANT  -----------GAAGAGCTC-A--GA-CA------C-A--G--G---G----G-A-A-A--------C--G--------T-=----=- ........C-C..c..c.... T----AC..ol T---A-A-TTG-G 5744
frameshift
SIVCPZGAB ~ --------------GAACCACA----...----C-CGG-----GC-GG----A-A-A-A-------m-- A--Cmmmmmmmmm e T ACTCTG--AGTCG 6135
Tat Q Tat exon/intron
Rev CDS Rev exon/intron Vpu protein _M__._ . . . . .. Q S L Q_ Vpu
start CDS start

1920



HIV1 Complete Genomes

B-WEAU TATTAGCAATAGTAGCCTTAGTAGTAGCAGGA...ATAATAGCAATAGTTGTGTGGTCCATAGTACTCATA...GAATAT...AGGAAAATATTAAGACAA... AGAAAAATAGACAGGTTAATTGATAGA............ ATAAGAG 6201
B-WEAU Y _$ Q $ $ P $ $ $ Q # # $ $ Q $ L _C G P $ Y S # # N_# # G_K Y_$ D # # E_K $ T G_$ L_|I_# . . . # $ E_ 1943
B-WEAU _ IS N_S S L S S S R # # N_S N_S C_V_V_H_ S T H_# # | _# # E N_I_| K T # # K N_R Q_V_N_$ $ # . . . # K R 1909
B-WEAU I_ LA I . . .. R K I D R L ILD R . . . . 1 _R__ 1859
A-U455 -C-GG------ AC--GGC-GA . rrere s 5654
A-92UG037.1 -C-GT---G------ GAC-G . . 5582
A-Q23 -CAGT---------- GGC-GA 5670
B-MN --GC A "
B-AD8 A
B-WR27 G A
B-RF A
frameshift stop codon TAG

B-896 A
B-BCSG3 -GC A

Tesults in_ termination
B-JRFL - 5519

B-JRCSF
B-OYI
B-CAM1
B-NY5

B-pNL43
B-HXB2
B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2
B_ACH320.2
B-SF2

A.
A.

frameshift, stop codon TAG
B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-Z276
D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1

AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180 O..>....o>._.....ooo>oo oo>>>..0....>...._.._.>>oo AGA----AG- 6250
O-ANT70 G--GTTAAGA...AGA------- 6263
SIVCPZANT - T--TT-TC-T----- 4)04)....704....ﬂoO..T..T._.O..._.>OO.>.>O..A...>OO.T.T..... - -T-A- ~C-A- s --C-T-- 5862
frameshift frameshift shift back
SIVCPZGAB GC----T...TC-CATA------- GC...TT-ATTGC-TGGAAC--TTG-A-A---GGATACA-TA-T-A-.. TGGGGATAT--A-GGTATAA------ T...--GCTT.G------ JAWCEEEE G---CTTAACCTAATAT-G---- 6270
frameshift shift back
Vpu L LA IV ALVVAG . I I_AIVVWSIVLI.EY .RKILRQ.RKIDRLIDR. .. .1 R_ Vpu
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HIV1 Complete Genomes

Env CDS start Vpu CDS end
-->  (frame 1) (frame 2) <--

B-WEAU AGAGCAGAAGACAGTGGCAATGAGAGTGAAGGGGATCAGGAA..GAATTATCAGCACTTGTGGAAATG............ GGGCATCATGCTCCTTGGGATATTGATGAT...CTGTAGTGCTGC...AGAAAACTTGTGG

B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1 . .
A-Q23 woimm===G---A-----A-T--C-- . I €
B-MN G----GG---. .

B-AD8 .

B-YU10
B_ACH320.2
B_ACH320.2
B-SF2
B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK

D-Z276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RWO009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1

> >

AG-IBNG .
BF-93BR029.4 . 5684
0O-MVP5180 ATA.. ....>OO ‘A-G- O._.._. GC-A--CCC...A---TTGAG-TATAGTA--C-A----AT 6367
O-ANT70 . . A...-T-AGC-A-G-CTT-GA-A-CCCC...A---TTGAGCCT...TAG-C-GC-A-AT 6377
SIVCPZANT " ~A-T- - - - ST T--TTG-GGT--G-CTT-GC-A--CCAGTTTATAGAGAAG-GGACGA-TG-AGAC-AT 5985
i shift back

SIVCPZGAB -A.... T-----A-----A---A-T--A--AG-A---GAGAG-C-GGA-CAG---A-CC-T-AT............ TACA-----AACAA-CATTT-GC-A-CCCC...A---TTGA-C.....TCTG-G--A--- 6393

Envelope @Eoo signal peptide stat _M_R_V_K G _I_ R K . N_Y Q H L W KW . . . .G I_M L L G I_L M I_.. C S A A . E N L W_ Env

Envelope gpl160 signal peptide end N\ Envelope gpl20 start

Vpu D . R A EDSGNZESEGDAOQE .EL SALVEM. . . . GHHAPMWDI DD . L $ Vpuprotein CDS end
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23
B-MN
B-ADS
B-WR27
B-RF
B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI
B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.2.
B_ACH320.2A.1.
B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-7276
D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
PO 30 ol B (B AN o S g Ml ¢ .Y c MU g SIS o SIS\ c SN o S g p—c A-CAT 5817
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2

C--T Y- 6421

C G T-G-GT 5888

G

A A-GCAC 6466
A-CAC 6047
A-TAC 6515

C-AGT 5688

-Gor-T=--GAT---C-Crmrrr-CrmrerCorTormmenes TorrrAG-T-T--AA--mmerer-Coeees T T A--CT 5843

AG-92NG003.1 - AG---T-—-AG c GA-ACT 5823

AG-BNG - C-T T A--CAT 6005

BF-93BR029.4 C C---T g - T 5834

0-MVP5180 QNI I o S— A-e-Grer-G--G-AC-AGTAxmro-CrmrmTememememens CCT-ACAAGC--T-+-CAG------Armme-AT wmeAceme-Co T Toeme- Toeae-Tomen- T--T-TCC- 6517

O-ANT70 -CA ~-CCT-ACAAGC--T--AAG------A-rmrme-AT---A T--T CT--T-T---TATCC- 6527

SIVCPZANT AceA-TC - Ae-CorrrCorm-G-A-T--G-AC- T CA-~A-—~-CTCCATGACAAG----G-G--C--nn-Ar---A-TACCAGT--G- AT T-AG-T-TATT-..T 6132

SIVCPZGAB NS N—— Y- Te--C-T=-T--TGA-C-GGTA--Crr-rnrmv Corer-Corer-GrmeCrAG - G-C T wmemm-A A Toee-Tee-GT--T=-G-T-T 6543

Env gp120 |<|4|<|<|<|o|<|n|<|<<|_A|m|>|4|ﬂ|4|rl_”|o|>|m|o|>|x|>|<|olqlm|<|_._|z|<|<<|>|ﬂ|_._|>|o|<|_ulql_ulwlzlwlolm|<|<| Env
1-65
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU TTGGAAAATGTGACAGAAAATTTTAACATGTGGAAAAATAACATGGTAGAACAGATGCATGAAGATATAATTAGTTTATGGGATCAAAGCCTAAAACCATGTGTAAAATTAACCCCACTCTGTGTTACTTTAAATTGCACTAATGTGAAT
B-WEAU L E N V. TENFNMWKNNMVEQMHETDIISLWDQS L KPCVKILTPILCVTLNCTN_V_N_ 2079
B-WEAU W KM $ QK ILTCGKITWS$NRCMEKIS$ LV Y G I KA $ NHV S$NS$PHSVILLS$IALMSM 2032
B-WEAU _G_K C_D R K F $ H V EKS$HGRTDASRVYNSTF MG S K P KT M C K I NPTILCVYFKILHSCE 191
A-U455 -TC G-A T oo m— C G G C—-G—-G—-CA—CAC.. 6071

A-92UG037.1 A G-G G AC [oR - c C- —-T-GCT--AAC... 6002

AQ23 e c G G CAC C--- G G C.. 6090

B-MN T G c G 6637

B-AD8 G C G 6619

B-WR27 GG D G C--K TG oS B G--TGG 6001

B-RF G c G 6143

B-896 G T G c G G 6624

B-BCSG3 A G G-G c G 6148

B-JRFL Acee-C G-G c G 5939

B-JRCSF yN—— G--G---G---C-A TG 6634

B-OYI -G G T Acee-A c G 6168

B-CAM1 G c G 6624

B-NY5 —C A G C 6578

B-pNL43 T G G C G 6622

B-HXB2 T G G C G 6626

B-LAI T G G c G 6204

B-YU2 A G c G T 6623

B-YU10 A G C G T 6625

B_ACH320.2A.2.1 GG G C-A G 6627

B_ACH320.2A.1.2---G T c G c T-G-G 6628

B-SF2 -G G-G C G 6631

B-D31 G G c G 6168

B-MANC TG G--G---G----C G G--TATGT. 6570

B-HAN A--G G G c G A----G--TAT... 6088

B-C18MBC A G c G-G T G---CT-C- 6480

C-ETH2220 GGG C-G c GG G-G C--T-A-GC-A-C—-. 6037

C-92BR025.8 A G-ree-Gmemenn-G C-G c--C G G-G G--C-C--—-G--CAGA... 5982

D-84ZR085 C--Aceenen-C C G--C G T G---C G--CA... 6147

D-NDK C T c C---G—-AA.. 6157

D-Z226 C c G C C-—-TAG—AA... 6625

D-ELI C C C C--T-G-G-—-AA... 6168

D-94UG114.1 C CoeenT G c C CTG-.. 5977

F-93BR020.1 G-G G----T-GA--CA-TGCC 5960

H-90CR056.1 ORI, . C.. 5966

AC-ZAM184 g pE RN E— T-G-G--CC... 5993

AC-92RW009 G-G G--T-AC--CA-C... 5964

ADI-MAL C C-—--GGG 6200

AE-93TH253 c 9 SRS ¢ NSNS ¢ M ¢ MU ¢ NS o NUSSSSNUSSS) | SRS ¢ EMNUSSNN ¢ SOSSS (65, (SN o SN T--C--CT-— 6616

AE-CM240 C A CT-- 6197

AE-90CF402 c A G Gene-T--T C---T-C-G-CT... 6662

AGI-Z321 —-GC A T-ee-C--C---C--G---T-GCG-CA-C... 5835

AG-92NG083.2  A-A A [CHNSNSNNSS——e S c NS GENNNNIN ¢ MUNININ ¢ BN ¢ o Sty Sy (MY W'o NN, (o S A.. 5990

AG-92NG003.1  C Y. N—c C-- 5973

AG-IBNG A SRS o NSNS o MNSSNSSNY ¢ MUNSSSIN ¢ RSN, (MY G----TCA--T-C.. 6152

BF-93BR029.4 C A G-T -G CG--T-G----CC... 5981

0-MVP5180 C-A-GComemememee SR, Y S 3 P N R N (o o R— Ge-e-Ar-G--TT---G-T---AG---A-G--TTTCT-A----ACAAA-G--C--TGTAG--C--... 6664
O-ANT70 B N CN— TG-ConmT--A T Acee-GenenC--T C--G-T--Toe- T TC--A-G--TTTC--G----ACAAA-GG-G--T--A--CA-A... 6674

SIVCPZANT AG-CTC---ACCT---TCTGG-----TGCT-AT-----T-T AGT---ACA GN-ACAA----TCC-Ax-rem--AT-Grmremememeee C---A--TA-G---A-A-AAA-G-----T--AGGATAC-- 6282
SIVCPZGAB C-TCC------A-T----TCA Teee-Gr-Cr-AsememememerComTo=Crr-Co-Crmrmrmer G To- GG Tememene-GoeGenens TT-Aren--Ac-Co-GC-G---G--G-CT... 6690

Env gp120 LE NV TENFNMMWKNNMVEQMHETDIISLWODOGQSILKZPCVKILT®PILCVTILNCTNV_ N Ew
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HIV1 Complete Genomes

m.<<m>c..._........... oo>oooo>>>>o>qoo>oo>oom>m>>>qo>>>>>oaooqoqjokﬁoqgoo>o>oao>q>>o>>>aﬂwm
B-WEAU _ 2116
B-WEAU ) ) . . . # E G KRWURURTEZKTS$SHKTALSMSTPHS $ E_ 2063
B-WEAU _ . 2019
A-U455

A-92UG037.1
A-Q23
B-MN
B-ADS
B-WR27
B-RF
B-896

.-AGA-ACC-...
-G ARG T A
T-G--AATG...-—--A-A AT T--A >3 6726

B-BCSG3 ~CA- ACCCCTAGTGGTAGCT-GAAAA-G. .. .T-G-G-- 6251
B-JRFL . 6032

B-JRCSF ) ) 6727
B-OVI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2

B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.2.1....
B_ACH320.2A.1.2....
B-SF2

G-- 6282
6729

A GA---A----AA---G-A-G--
--AAG-A-A--------, An-mmmmmme ,7..> ........ AG-------
.. T-GAAA---... GAAATAA-A-------- A
B-D31 L CT A TGGACG. AT-AC-GGAGAAAT-A-A A
B-MANC -C---C-C--A-AATACC...GCTAGT---A-TTGGGGAGC-AT-AGA--G-----A-----==mmmmmmmmmm - Amee- T AA oo G-- 6682
B-HAN . . T-G--AAGG...------ A-A--m--mm- AC---mmmomememeee Gmmmmmeee,

B-C18MBC .....AGAAACCG...-A--G-ACA--G-----A
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK . . . .
D-Z276 . 6718
D-ELI 6261
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1

N y
--CCA

6062

-G-CC-—-CT-A-GTG-—AATGTC......... -T-GGA- - -A- GAAC—T-G- 6727
—--CC——GC-G--GC-AA... C-G- 6299

T-TAACAT-...GAA--A-CAAACA

-CT-A

AG-IBNG . A

BF-93BR029.4 . .-ACACCCTG---GAA---CCA--G-C---AC------- T-mmmmeem A-G

0O-MVP5180 . . CCTATT---TGA-ACAATAAAT--G----G---T--TAG---T-----A--T---G--C-C-C-G-C 6748

O-ANT70 i G-GGA-AL e sCALLL-A- L -ASAACCT T G--G--TGAG--T-----A-----TG-T--C-A-G-C 6740

SIVCPZANT C-AC--G-A--TAAC--T---CAG-G----GGAT-T-A-G-- 6402
SIVCPZGAB  ....ccceceeeveeeee=CTTT-GCC-GG-A.................--A-ACCTA-CA..............AACCA-AC-TCTTCTCC-CCTCTC-------=-====-T--A--T-----G--A---GAAT ----- G-- 6786

Env gp120 N_S_S_S G_G_E K M _E E G_E M_K N_C_ S F N V_T T L |I_R N_Env
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU  AAGAGAAAGACTGAATATGCACTTTTTTATAAACTTGATGTAATGCCAATAGATCAT.......rrrvvvvereeeonnna: AGCTATACGTTGATAAATTGTAAATCCTCAACCATTACACAG 6843
B-WEAU 2152
B-WEAU 2093
B-WEAU . 2047
AU455 o lACAAT T oG A G-AACAAA ..o ACT--C-AT .,

A-92UG037.1 ... AATAACAG--G--AT.

A-Q23 AATC-GGG--GT..

B-MN —-TGC-—AA c

B-AD8 —-GTG----AA--C G

B-WR27 NG [cToR Y N S—— G

B-RF --CGC--AAA 6390

B-896 -G T---AA A--G

B-BCSG3 —-AGC---AA-C c

B-JRFL G--GTGC---AA. T

B-JRCSF —-GTGC-—-AA T

B-OYI S ToIN 7.V Vo S — T-Aces

B-CAM1 —-GTGCG--AA

B-NY5 S 3NV S——

B-pNL43 —-GTGC-—AA T-C

B-HXB2 —-GTGC-—-AA T

B-LAI ~—-GTGC--AA T

B-YU2 —-GT-C—-AA C

B-YU10 --GT-C—AA c

B_ACH320.2A.2.1---GCGC---TA _

B_ACH320.2A.1.2--GTTC-A-AA c G-A-r-rnn-G--GGTAATGCT..... ACTACCAAAAATAAAAC--C--G-

B-SF2 L (N N S—— TocH SR

B-D31 —-GTGC--AA -AC

B-MANC —-GTGC-T-AA

B-HAN N ) (RO.Y. SN o —— AC

B-C18MBC —-GTGC--AAC

C-ETH2220

C-92BR025.8 AGTAGTAACAC-TC-GGT.

D-84ZR085 AAAATGAAATCAATGATAC-T-

D-NDK AATAGGACCA--G---T...

D-Z226 ... AATAGTACCA---G---C

D-ELI —--AGC--CAA-T

D-94UG114.1  ----AG---CAA-T-C-G

F-93BR020.1  ---CAGCT--AA-T-C--

H-90CR056.1

AC-ZAM184 <=-GAC-A---GmememTAnem

AC-92RW009 6177

ADI-MAL .

AE-93TH253 ~—-AGC-—AG-TC-

AE-CM240 ----AGC---AG-TCC- 6413

AE-90CF402 --A-AGC--GAG-TCC-- -GGACA-AATAATAGTCAT-AG-T--GA--A---C------TA-T---GT-----AG--- 6899
AGI-Z321 --CA--G--AAAT----T . GAA-—---GAC-A TA-T---G-A 6045

AG-92NG0832  --AG--GAA--~C-G--- . Ter-G-C-Arr-Cormrme TG Tormmememees Y-

AG-92NG003.1 Acenn-A A

AG-IBNG S N— >o>aoo ............... .

BF-93BR029.4  ---CAGCT--AA-T-Corerememememecn GG---r-A-G-A-r---CAGCA-GATAATAGT......... : GAA--C-G-C-A--mrmrmaenv

0-MVP5180 ~-A-AGG--CAAA--C-G--T--A--C---GT-TCA---C-G-GTAAGG-TA--G-CTCA.................AATGCAGTAA=-GGA-...........-CA----T---A-CT-rcme--

O-ANT70 -A-AGG---AAA--C-G--T--A--C---GT-TCA---T-G---GA-C-GA--G-GACAAGCA —A- 6869

SIVCPZANT ---A-C-A-AAATGA-A--CA-A GGA---C-T---AAGTGTC-GG-C.. .T-----TAC--ATGGC-C--C--CA--A-~-T--C-——A 6516

SIVCPZGAB «---AG--ACAG-TC---T-+--A----GTGGAG-----GG-AAACC--GGA-- ~-G--C-AC...crer. CCA-G-AA-Twer-CoTA-TAGorr-Aceren 6894

Env gp120 K R KTEVYALFYKLDVM®PIDHWH . .. . ... . .DNT .. . . SYTLINCIKS ST I T Q Ew
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU GCCTGTCCAAAGGTATCCTTTGAACCAATTCCCATACATTATTGTGCCCCGGCTGGTTTTGCGATTCTAAAGTGTAATGATAAGAAGTTCAATGGAAAGGGACCCTGTAAAAATGTCAGCACAGTACAATGTACACACGGAATTAGACK
B-WEAU A C P K V_S F E P I_P_I_H Y C AP A G_F_A_I 2202

B-WEAU P V. Q R Y P L N QF P Y I I_VP R L VL RF $S VM 2142

B-WEAU G LS KOGILS$TNSHTILLCPGWTF FCDSZKUV $S$3$EV 2091

A-U455 TG
A-92UG037.1  -TC A G
P
2

A-Q23 -G--C
B-MN -T A C A-----C-----A------—- G------ A---T
B-AD8 G A

B-WR27 G A----A A C CA----AA.
B-RF G

B-896 C-G
B-BCSG3 A G A CA---T-A
B-JRFL A G C A-----A
B-JRCSF A [0 m— A---—-AA
B-OYI A G A-T
B-CAM1 A

B-NY5 =T
B-pNL43 G
B-HXB2 G

A
A
B-LAI G A
A
A

)

B-YU2 G
B-YU10 G
B_ACH320.2A.2.1
B_ACH320.2A.1.2 A
B-SF2 A-----G A

B-D31 G A G
B-MANC G A

B-HAN G A T
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-Z276

D-ELI
D-94UG114.1 -G A-GA

F-93BR020.1 =T T-GG--T T
H-90CR056.1 -T--C G T
AC-ZAM184 =T
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1

>

T--A A--mmememeeneneeesGAmemm-CAme--C=---CA--=--A--CC-T--=---meromemeoeeeacCrnemn 6386
A T----C--AG--- 6336
G--- 6525
T 6502
T G--- 6988
G--- 6531
-T--G----AG--- 6313

CA----A-CA
Acc-e-Geo-C-G-A SN QM c T, N, SR—— TG 6326

AG-IBNG

BF-93BR029.4

0-MVP5180 [ o N— oA To-AA-A--A-Aw--C-CT-Trmrmemememe C-CAG-C--T---+--CA=-C-TA--CC-C---A-TTCAGTG--TACT-------T--C--C-AG-- 7018

O-ANT70 7019

SIVCPZANT wee- T Ar-Ar-A-Aee-T--AT-G-GA--G-A---G--G-T--T-CA---GTA--GATG 6666

SIVCPZGAB Ac-A--Ac-Germe-Armee-T=-Ax-C AG-C--TTCA=---A--TAAA--CT-wr-Ax-Torer- G- Toroemres Teeme-Aceme 7044

Env gpl20 A _C_P K V.S F E P | P_I_| H_Y CA P A G F A I_L_ K C_N D K KFN G KG P C KNV STV QCTHG.I R P Ew

1-69
DEC 97



HIV1 Complete Genomes

B-WEAU GTAGTGTCAACCCAATTGCTGTTAAATGGCAGTCTAGCAGAAGAAGACATAGTAATTAGATCTGAAAATTTCACGGACAATGCTAAAAACATAATAGTACAGCTGAATGTATCCATAGAAATTAATTGTACAAGACCCAACAACAATAC/
BWEAD VeV ST L NG S L AR B DLV L R S E NF TDNAEKNIILVQLNVSIEI. N A A A AN N T e TASSES

B-WEAU 202

B-WEAU s

A-U455
A-92UG037.1
A-Q23
B-MN
B-AD8
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OYI
B-CAM1 --G-----C--T---C-AT
B-NY5 T---C
B-pNL43 - A-----T---C
B-HXB2

B-LAI

B-YU2

B-YU10
B_ACH320.2A.2.1-----
B_ACH320.2A.1.2
B-SF2
B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-Z276
D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184

-C-
CC--G---G--T-TC-A--m- 6681
T---AG--TG--CC-------C-T-=-G---T-T. - 6463

T-A-T C G--C--T--A---TG--C-G 6473
C-G--CA----—- YN NNy 3. NS W o SNS—— T--GAC-C-AG--A-C----CA---C--G--T----T--—-G 6464
T-T-C--A-C-TG--Crrerr-Grmrme-CormeneG Gommmmnneee 6476
AC-92RW009 A--T--C-AGA-TG--C 6477
ADI-MAL T-—-A-A-TG--AC
AE-93TH253 [N S R— G--C--TC---A=--TG----C
AE-CM240
AE-90CF402 G--C--T---AA---Trmrmemen (oR— C--rn-TT---G--AGT- 7199
AGI-Z321
AG-92NG083.2  --G--A- A-re-A-C-—-GT G-----T-—-AATAGT
AG-92NG003.1  --G--A-----T-=---A--AC-------T G--A CC-—-A C--GT T-—-AA-A-T-—G
AG-IBNG - Y. NINE SN o SNSRI ¢ SV MU ¢ BN o SUSSMUISY Y.y MU o S o SUSSHS.. J'clo.V.Y | 0% {c W, WHNINE. o S
BF-93BR029.4
0-MVP5180 TGGGAA-----A-T--A--ATCA--A--G--T--C------ACC--A--CACTC-T---A-C--G-CC--C-T--—-GAAGGA-TTGCAGAG 7168

O-ANT70 AC-A-TAG-C... 7166

SIVCPZANT —-AGGA--T-GG-- 6816
SIVCPZGAB -G--TA-C--T--G--A--TA-To-e-A---To--Te--G-A----ACT G-A--GTG--G---AAGT-AA-A--A--G-TGT-TGG----------AGTA-A-G-AG-TAGTC-A------CAT----AG GA=-------- 7194

Env gpl120 V_V S T QL L LNGS L AETEDIVIRSENFTDNAIKNIIVQLNUVS N_C_ T R P _N_N_N_T_Env

|-> V3 loop start
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU AGAAAAAAAATAACTTTA.........GGACCAGGGAGAGTACTTTATACA.. ACAGGAGAA. ... ATAATAGGAGATATA............ AGACGAGCACATTGTAACCTTAGTAGAACAAGTTGGAATAACACTTTAAAACAG 7263
B-WEAU R KK I TL ...GPGWRVILYT.TGE . .| I GDIl....RRAHGCNLSR RTSWNNTLKQ 292

B-WEAU _ . # D QG EVYF I ## QFE# . # & $ E 1 #_ . # D E H_ i VTLVEOVG I T L $ N R 225

BWEAU K K K N_N F # _# T REGSTLY#F#RRFE_ _# N R R Y _#_ . # T S T L_$P $ $ N KULE $ HF KT 2169

AU455 i TCG-AGGTATAGTATAT-ACA-C-T-Co-G T oo T Ao Goeomm oA e TG-Co -GG GAC o GA—-AC- 6704

A-92UG037.1
A-Q23
B-MN
B-ADS
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1 7257

B-NY5 : . . 7193
B-pNL43 . ) . VY S c Y. N— [l R— 7246
B-HXB2 e

B-LAI [V NN o S’ U . N . R c 3 Y WY ¢ Sy .y N o R— 6849
B-YU2

B-YU10
B_ACH320.2A.2.1- . . .
B_ACH320.2A.1.2--- . . . G--CAA 7282
B-SF2
B-D31
B-MANC
B-HAN . .
B-C18MBC FUUPPPP SIS S cHR PSR SNy Y. S .\ ¢ SR\ SN N ¢ SR ¢ NS
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-7276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1

7237

G--A-- 6643
6810

C----- 7257

G---- 6785

6560

7258

6810

G-

Ac-rn-Go-G--AA---G---
A

-A--AAGAAG

A--

AG-IBNG
BF-93BR029.4 .
0O-MVP5180 GT-C--G ._....._.> AC-. CATA--A--AG--TGTA---G-A--TG-CC--C----A 7300
O-ANT70 -T-C--G-G--G-GAA--. TCA--GGC---TT----C--GTA--A-GCC--TGA----GGA--A-TA 7292
SIVCPZANT GT--G---TC--CAAA-- --GAA---GTTC----CAG-C-A--AG--GCTA---G-AC-AG-ACGT--CA-A 6936
SIVCPZGAB --GGG-G-GG-GCAGA ..-=-TCT--CT-C-----GA-A-A-G-G--C-CA------ CGA--GG-GG--G-A 7314
Env gp120 ROK K LT L . . . G_| RV L Y T . T G E . . |1 G D_|I_ . . . . R R A HC N L S R T S W_N_NT L K Q_Env
V3 loop tip V3 loop end <-|
I-71
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-ADS
B-WR27
B-RF

B-896

......... AAAACAATAGTTTTTAAACAATCCTCAGGAGGGGACCCAGAAATTGTAATGCAC.....AGTTTTAATTGTGGAGGGGAATTTTTCTAC 7386
F_K N_._ . . K T I _V_F K S S G _G_D_P_E I_V_MH . . S F NC G_G_E F F_Y 2333

B_ACH320.2A.1.2---
B-SF2
B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC GTTTTACormmn
C-ETH2220 . AC--CA-T..
C-92BR025.8 . SN c S N c Yol Wc Yoy NNy N, A AC--CA--T
D-84ZR085
D-NDK

D-Z226

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1

AG-IBNG

BF-93BR029.4 A----A

0O-MVP5180 G-AAGCCATTTA. -T--T 7426

O-ANT70 TT- >O..O>O>..O..._...O>O -AGC--T--A--T-T---GG-AACCCATTTA -C---CAT--A-----C--T--T 7418

SIVCPZANT <o A--G-AG-C--C... AAAACC--TG-G-A-ACAA-ATGGAC--T-CA--AT--A--T--T---G-AAA-G----T......T-G--------CCA---A-----C--T--T 7068

SIVCPZGAB G--AAA........ ..OOO._.._.._...O..OO ...... TC--CA--TCGAACA...GCAGCC-AC---ACAC-C--CAG-G----T-----A--T-----GG-CAC-CAT--T......-TG-----mmm=m-=- Annnmmeneas T 7437

Env gp120 v . . . EKLRE I . KQFKN_. . . KT I VFKOQS S G G DUPEIVMH . .S F NCG G_E F_F Y_En
I-72

DEC 97



B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-AD8
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OYI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.
B_ACH320.2A.
B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-Z276
D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB
Env gp120

HIV1 Complete Genomes

TGTAATTCAACACAGCTGTTTAATAGTACTTGG......CATGCTAAT............ GGTACTTGGAAG...AATACTGAAGGGGCAGAT............ AACAATATCACACTCCCATGCAGAATAAAACAAATTATAAACAGG 7503

6877

G--T- 7041
T-T- 7488
T- 7031
- AC-GAAG-TCAAAT--C~ T- 6791
-A----GAA---TCA-G-GGCACT-AA-G-A--. -T- 7489
A---ACA-G-GCA----GCACT-AA-T-AC- 7035
....... oqojd./...o..o TGGAAT......-A~-GAAGG-TTA-—--ACACT-AAAG-A--. s 7500
CTGTTTA--AG--C-TGGAAT......-A----GAA-G-TCAG---ACA-T-AA...AC- 7433
. TTTA--AG--C-TGG.........A--GAAGG-TCA----ACACT-AA-G-AG-. T T- 7492
. TTTA--AG--C-TGG.........A=—-GAAGG-TCA--~-ACACT-AA-G-AG- [T o N S — T- 7502
.. TTTA--AG--C-TGG...... GAAGG-TCA---ACACT-AA-G-AG-............ T T- 7095
A A-A-~TTA-ACACT--AAG-A-.. T-T- 7463
..-A----A-AG--TTA----ACACT--AAG-A T-T- 7465
.......... T- 7500
T- 7510

A ..G---CA----T
A
AT
A-A
A
--C---A--T--A-C-----------C--,
--C---A--T--AGC-
--C---A--T--GGA
A--T--AGA
A--T--GGA AAAT-AGAATG-GCT----G-AC--A-T-----
-===-A--T--GGA------==--== AT--G-GCATG-AAT----T-AC--A-T--A--AATAGCACAAAC-CA--C A G-T- 7041
--C---A-----AGA ..AA--G-GAATG-AGG-G-GA-A-TACAC---............ G- O. A T- 6817
“AC—-AAAATTC...--GACAC~—-ATTCA--.......... GG--C----=-Tommeeee- TC- -T- 6809
............ AC--A--AC-CATCA---GACAC-AA--G-A-C............ .>..0..._...... emmmmmeeee—-Go--T- - 6821
AA--G-ACAG-A...-G--A-TC--ACTT-A-C.... T- 6818
....... --C--C---C--TCA---GGCAC--AATT-A oA G T-T- 6834

-G-AA-ACTAAGT----GCAC--A-T--AC-.

AA--T-A-T--T... G-G-GG-T-
AAT-AG-AGG-... . G-G-GA-T- 6795
..A-C-A-A-C-CTGCC--CCACAC G----T-T- 7010

AC-AGTAGC......ccoo.... 6821
._.._.>._.O>>O._.O A- >..O._.OOOO>._.OOO>O.>O.._.O>>>OO.>OO... GGT--TA-A--T----AGT---G---GC-AG---GATCA 7558
............ ACC--C--T-GTGTT-G--A--TTA-TCA-- -C-G-G---GG-GG---GGTCA 7541
...TAC--GG-A--C...CTC-TCAC-AAC-G--CC .C---T-GCA-AT-------- T--G--G--AG-T--TCAT 7167
==T==-A-T=--Grmmmmmenee T-G---G--AG-T-GTTCA 7521
H_ A N_._ . . .. G T W_K . NT E G A D . . . . N N LT L P CR I_K Q N__R_ Env

I-73
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HIV1 Complete Genomes

B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-AD8
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OYI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.2.1
B_ACH320.2A.1.2
B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-Z276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB
Env gp120

n
Y06
50

DOO00
ODOOOO

DO
ln)o)

D
OS5
>4

>

- CTCC
] 0 (o7 PN o N—

G-T----T-C---A-C----CC---AGC
—AT-A.G-G-AGTCGAG~-Crrr-A-Torrrn-CCC-CA-CT-A-Crrn-CAT-CrC—A-T—AA-GA-TC- CAGT T-—CAACCAT-G-A-
--ATAAGG-G-CAGTCG-G-C-Cr---A--T-----Ac---TA-TC-A-C----A-G-----C--A--T--AA-GA-CC--CA--TG---AACACAT-G-AC.
«-GGCAT---TTC--GC--T--CTTAG-C--T-GGAG---GA-TG--TCC---ACT--C-GC--A--T--AA-TA-G--G
<-AT-AGG------G--G---Ac-=-Ar-C--Ar--AG-<-A-C--C-CT--CAAT--T--C----T--AC-T--C-----TTC-~-CAC-CC-GTG-C-

W_Q E V G K A MY AP P I EGQIRCILSNITGLLLTRDGGS S

I-74
DEC 97

2419
2324
2275



HIV1 Complete Genomes

Rev Responsive Element, RRE
_ Stem |

B-WEAU GGAAATATGAAGGATAATTGGAGAAGTGAATTATATAAATATAAAGTAGTAAAAATTGAACCATTAGGAGTAGCACCCACC......... AAGGCAAAGAGA. .. AGAGTGGTGCAGAGAGAMAAAGAGCAGTGGGAATGCTAGGA 7779
B-WEAU G NMKDNWRTSTETLYZKYU KVVKIEPLGWVAPT.._ K_A"K'R R V'Q K G._M 2464

B-WEAU E | @Inl_ T G m||<||2|<|_|z|_JA $ 3 K L N _._Imlmlwl_._l_u # .|.||m|n olmlml I¢Im|<<| Lomit i il = 0| wET www1 —2361

B-WEAU RKY EG S5 L EKS$ITSTSSSKNSTIRSSTHEY . . #GCKEF# _FS GAERKRKRKS S G_N_AR_ 2313

A-U455 —-G=-=G-C 41 =] s

A-920G037.1 pa

A-Q23 c

m ACH320.2A.2
B”ACH320.2A.1

U 847R085
D-NDK

D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB TCEI AT TC—G A AAAAGCAAGA-G-CAT-CAGTG...GCA-—-CA-AAAG- 0
Env gp120 E G .

m:< mupmo o:g>m:< m ﬁwﬁm.:
cleaved by cellular protease, most Tikely furin

RRE Structure v

after B. Charpentier,
J. Mol. Evol., 266:950-62 (1997)

IIB A Stem |
r Rev binding site as indicated
by RNA footprinting

I-75
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HIV1 Complete Genomes

Rev Responsive Element, RRE, continues The symbolv indicates A, C and G protected by Rev binding in an RNA footprinting assay (Charpentier (1997)
Stem | Stem IIA Stem IIB Stem 1IB’ Stem IIC Stem IIC’ Stem IIA’ Stem [lI-IV Stem [lI-IV’
vy v A\AAA
| [ | | | | | | |
B-WEAU Oo._.>._.o.300440oo._..ﬂoj.ooo>oO>oo>oo>>oo>04>ﬂoomooO>OOOAO>>AO>OOOAO>OOo._.>0>ooOo>m>o._.>._4>44040.5OA>A>OAO0>>o>oo>o>>o>>._.04®o._.o>ooooq>ﬁﬁo>mmooo>>o>oo>qo._
B-WEAU A M F L GF L G_A A G S TMGAASMTLTVQARILLTILSG Q Q Q N N L L R _A E A Q Q H L F 2514
B-WEAU L C S LG SWEQQTEATW A QTR .wuﬁluw..ﬂ|<.m.ﬂ.d..ﬁ%lolmdlmlolzlwlmlﬁnﬂd..@.d.._WI_uﬂnnnzd.ﬂqw 2407
B-WEAU S Y VP WV TGS SR KHY G R SV N_D_A] UI\Ol\.T\Ol QT T IV W_Y STA T A EQ SSAEGY $ G ATA'S'V 2362
A-U455 o A T A2 G-- A A-- =-A J G meM
A-92UG037.1 ---G-A---A----------, A---A----T: A G A AA C A-G----T
A-Q23 ---G-C A A A A C A T A
B-MN ---C A G T C
B-AD8 A CT
B-WR27 -T A A A G-----, A------ T A
B-RF GC. A A AC A T
B-896 -G CG----G G G
B-BCSG3 ---C T A T
B-JRFL ---G A T
B-JRCSF --T CG A A A------ T
B-OYI CG---G A G
B-CAM1 --C T-G--C A A G 7923
B-NY5 ---C G A A----A T A G 7859
B-pNL43 ---T TGCA A A G T G 7912
B-HXB2 ---T C A
B-LAI ---T. CG A
B-YU2 --T A A
B-YU10 =T A A
B_ACH320.2A.2.1--GT A A
B_ACH320.2A.1.2--GT C CG A A
B-SF2 T----T A
B-D31 ---G CG G AG
B-MANC CG A A
B-HAN CG----C A
B-C18MBC A G A A
C-ETH2220 ---T: A-----A. A
C-92BR025.8 -G C A-----A T-----A
D-84ZR085 G A-G
D-NDK -G G G AG
D-Z276 G CG----T AG
D-ELI G CG----G A----A
D-94UG114.1 A G T----C AGG
F-93BR020.1 T G A A
H-90CR056.1 G A G-A
AC-ZAM184 G--A A A-C-G
AC-92RW009 A /
ADI-MAL
AE-93TH253 A
AE-CM240 A
AE-90CF402 A
AGI-Z321 A
AG-92NG083.2  ---G-C A
AG-92NG003.1  ---G-C A
AG-IBNG --G-C A
BF-93BR029.4 ---T
O-MVP5180 ATGC-A---T-G---G-GC-AA-T-------- T 7993
O-ANT70 ATGC-A---T-G---G-TC-AA-T- 7976
SIVCPZANT CTGT-C---T-G--TC-TC-CA-T-----T--C--T- 7584
SIVCPZGAB --AC: C----T
Env gp120 A M_F L G_F L GA A G S T MG A A SMT LTV QAWRILILILSG IV Q Q Q | N_N_L L R A I_E A Q Q H L F Env
v
RRE Structure

after B. Charpentier,
J. Mol. Eval., 266:950-62 (1997)

1B 1A Stem |
r Rev binding site as indicated
by RNA footprinting
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HIV1 Complete Genomes

RRE Continues
Stem [lI-IV’ | ._m63 \ | | Stem <_ | Stem I’ | End RRE

m.&m»x Om>>m_un._.0._$000._.,mu<40%OOOWAO%J.O>WO%OO>OOO>>O>O._.OO._.OOO%OAOO>>>O>._.>OO._.>>>OO>AO>OO>OOAOOAOOOO)j.._.OOOO._.._.OO._.OAOO>>>>O.ﬂo>40.ﬂoO>OO>OA>O%O%OOO%AW%@>&>AO0._.>O.qoo>m
B-WEAU |Z|w|.0||m|mwlu,llm.|_4|m||m.|m. 2455
R_T_ ml_.|0|_u_IO|._.I>|_u|0| 2410

m ACH320.2A.2.1C G
m>OIwNON>HNO 7

>
>»
_'

N
>

D 847R085
D-NDK

_u 94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184 A---m---GommmmmmeeTemmmmmm oo A e C o e e A e G e C e C T e
AC-92RWO009 A-----mmmmmmmmmmee- T G o= G e Ao s Ao Ao G Ao G|

F Y B Y I O € e L Yl € e L T L € Sy P L i 0 [
AE-93TH253

AE-CM240 = Cemmmemmemmmmemmees Tomemm oo AA- T2 A== AC - o- === Cm e mmmmm s Ao Gom oo G
AE-90CF402 A

AGI-Z321 / A / A--A A A A
AG-92NG083.2 A A A------C----- /
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4  C-G-----------=---- T Ao Ao Ao oo -G - G A - C--
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB
Env gp4l T T T V_P_W_N_A S W_S N_ Env

in frame TGA stop codon

RRE Structure mnv

after B. Charpentier,
J. Mal. Evol., 266:950-62 (1997)

IIB 1A Stem |
r Rev binding site as indicated
by RNA footprinting
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B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23 . .
B-MN ROV, e o)
B-ADS oo A-A=T---ATG
B-WR27
B-RF
B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1 oA TAG.
B-NY5 oA ToAG..
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI
B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.2.1....
B_ACH320.2A.1.2....
B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-7276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1

AG-IBNG AC-A--e--A G
BF-93BR029.4 A-A---G----G

0-MVP5180

O-ANT70 N A-C--AAG-.. .we2me-G-C-C-T-A--A-=-CA--A----TC-GC-G--A-G

SIVCPZANT TTCACGCA-A-ATGT-CAA-GAACAGCAGTGATATACAATGT-----G-A--T-<-A--CAA--A----C---TT-G-AC-G----CA
SIVCPZGAB < AGC-AT--CACA~-Grr...oooooooro oo GGG--TC-A--A--CA-C-A----T-A-TT

Env gpal . R SQDJY . . . _I_WNNMTMWMEMWER E

AC-A-----A--G---G-C-G

I-78
DEC 97

8269

8243

2605
2492
2445

8202



HIV1 Complete Genomes

B-WEAU CAAGAATTATTGGAATTGGATAAATGGGCAAGTTTGTGGACTTGGTTTGACATATCAAACTGGCTGTGGTATATAAAAATCTTCATAATGATAGTAGGAGGCTTGATAGGTTTAAGAATAGTTTTTACTGTACTTTCCATAGTAAATAGA
B-WEAU Q E L L EE L DK W A S L W T W F D IS NW L W_Y I_K IF I_LM I_V GG L I_G L R IV F T V_ L S I_V N_R 2655

B-WEAU K_NY W N W NG Q V C " Q T G CG 1T $KS 'S $$ 3% 3% E AS$ $ V $ E $F L LY F P $ $ 1 _E 251

B-WEAU AR I G I_G _$ M G K F V. D L V. $ H I_K L AV V_Y KNL HND S R R L D | R_F K N_S F Y C T F H_ S K $ 2492

A-U455 iy g R o S o M NS W g Sy, N WSy, W o M

A-92UG037.1  A---C--C---G----C--G
A-Q23 AG
B-MN
[Z37.No): J R — Aee-AeeG
B-WR27 e
B-RF
B-896 A
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1 A--C
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.2.1
B_ACH320.2A.1.2 G
B-SF2
B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC T
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-7276
D-ELI . N—c
D-94UG114.1 - c
F-93BR020.1
H-90CR056.1  --G--C
AC-ZAM184
AC-92RW009 - C-----C----C~-G
ADI-MAL A-
AE-93TH253 A-
AE-CM240 AG-T-G-
AE-90CF402 A-G--T--
AGI-Z321 AGG--C--
AG-92NG083.2 - [ o S o S
AG-92NG003.1  ---- Cor-eneCrnnn-C--G
AG-IBNG - C--G----C-----C--G
BF-93BR029.4 C---C
0-MVP5180 A---C---G---~-GC-A--G 8419

O-ANT70 A--A-G--GC----G--A--G - - -TA-CA-G- G--A-AC 8393

SIVCPZANT A-Gr-----AT---C-A--C TT-GC--GTAT--G--AGTTGCT-—-GA-AG 8034

SIVCPZGAB AGG--CCrmrmrmmememee- ToR—— o..o TA--A-G--A-~-TT-C--AG---C-GG--- 8385

Env gp4l Q E L L ELDI KMWASLMWTMWF FDISNMWLMWYIlKIFIMIVGSGLIGLRIVFTVLS IV NR Ew
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HIV1 Complete Genomes

Tat Rev intron end V Tat Rev exon start (Tat frame 2, Rev frame 3)
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23
B-MN

Tat CDS end (frame 2) <--

GTTAGGCAGGGATACTCACCATTGTCATTTCAGACCCACCTCCCAGCCCCGAGGGGA...CCCGACAGGCCCGAAGGAATCGAAGAAGAAGGTGGAGAGAGAGACAGAGACAGATCCGGAAGATTAGTGGATGGATTCTTAACACTT

2704
2577
2539

E_E E GG _E R D R D R S G R L V. D G _F L T L |

7929

B-AD8
B-WR27
B-RF

B-896

B-BCSG3

B-JRFL
B-JRCSF

B-OYI

B-CAM1

B-NY5

B-pNL43
B-HXB2

B-LAI
B-YU2

B-YU10

B_ACH320.2A.2.1
A.1.2

B_ACH320.2

B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN

B-C18MBC
C-ETH2220 A--G----m---=-TTA----- A CA
C-92BR025.8 T--G CA

G

ATTC

AT-C-Crorer-A-Crormrmee-Go-A-T-T

8364
7868

AGC fea—

D-84ZR085 T A A CA
D-NDK A---/ C---G
D-Z276 A C---G
D-ELI C---G
D-94UG114.1

>
>
5
D

F-93BR020.1

GT-C----ATTC--+-G---A-C------C-G

Tat stop codon TGA for many strains
with TGG in place of TAG at WEAU stop

H-90CR056.1 jo....o>>...>o..__.. R CAcerereeGmrne C-CA TG

AC-ZAM184 T--CTAC----CA---AGA---T...-T- G-A G

AC-92RW009
ADI-MAL

T--G CA G

CCA

AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2

-CTTC--ATCAT-A-A--A-.. -
-TTAC--ACCAG-A---A-...
TTAC--ACCA--A-----A-...

- TTAC-ATCA-A-C--A-...ommorerT--G-AA-Co oG- o...o> ................

AG-92NG003.1 --TTAC--ACCA--A-----A-... CA A-TGC-C------ AGC---------

AG-IBNG =~ e T--- O..O ....... TTAC--ACCA--A-----A-... A >. G CA-----A TGC >OO

BF-93BR029.4 A T A G-T-----AG---A----A-... G CC--G--A TG A-C

0O-MVP5180 A-memmmneeees TCA---CC-C--G--G----T--CTG-----CA--G-CA--A-...G-A--A-C---A-G-A---CA-G---------=----~ AG------- oOO..>0.00>0.000..OOO>OO> ........ GCA--AGT-G 8566

O-ANT70 A-------=-----TCA---CC-C--G--A----T--C-AA--ATCA--AAGA--A-...G-A-GA-C---A-G-A---CA-G--G--G---------, AGA--G---GCC---G-GGAT-CCC-CGCC-C-A--G-----GC----GT-G 8540

SIVCPZANT TCAT--TC ._...04>0..>.>>..>.O>..>4.....>..OO>, A----A---AAG AGA-A------ GAT---G-GGA-GGCC--GCA-C-C--G-----CG----CT-G 8181

SIVCPZGAB ~  —-ememee- Cmmmme- TC-C--G--G TTA------ T--A ~AA-GA----T--G--A------ C----G------ C---CA AG A-TG A--G-G---GC-------- 8532

Env gp4l |<|x|o|o|<|m|u|_.|m|_u|o|.ﬁ|_._|_.|n|>|n|_..~|m| P D R P E G I _E E E G G E R DR DR SGR LV DG F L T L | Env
Tat CDS intronfexon _ P_ T S Q_ P R_G_D_. P T G P_K E S K K K V E R E T E T D_P_E D_$ Tat CDS end
Rev CDS intronfexon D_P_P_P_S P E _G_ . T_R Q_ A R R N R R R R W R E R QR QIR K IS G W_I_L N T Y_ Rev
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B-WEAU TGGGTCGACCTACGGAGCCTGTG
B-WEAU L L
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-ADS
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2A.
B_ACH320.2A.
B-SF2

B-D31

[ZRY VYo W NSN's SUNRIY .\ c's P c 7. R o S
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220  =--A-ee-Grmmrmmeemmemecee e AG TommemecemneneG A me-Aremmmece -G Crmeee ..-CTGG-A-GC 8015
C-92BR025.8 ...~-G—--TGG-AGGC
D-84ZR085
D-NDK
D-7276
D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253  =---A-=-Temeorememeemmec AGmmememmme- G Armen-CA-emeoemme-G Crnenv CAGTCTCAAGGGACTGAGACGG—
AE-CM240 AC GC----CG A-—-CAGTCTCAAGGGACTGAGACGG
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1

2.1---A--T--G AG
1.2----A---T--G---CC-G A
Y'Yy (SN

7977

AG-IBNG
BF-93BR029.4
0-MVP5180 ~ACACG--T--CA---CAA-AAT-T-G-GGACT -----T-=-=-G-A----- AT--GG-TCCGGAG-CTGA-CGACTAC-TGG-ACTGGGACTGTGGATCCTGGGACAAAA-AC-AT-GAAGCTTGTAGACT--TGGA 8710
O-ANT70 ~ACACG-----CA-A-CAA-AATAT-G-GGACT-------T-=-=-G-A----......GCAT--GG--TCCAGAA--TGA-CAGCTAT-TG---CTTGGACTGTGGATCCTAGGGCA-AA-AT-AT-AATGTTTGCAGAAT---TGCA 8684
SIVCPZANT - 8182
SIVCPZGAB weAeree-CorA-Ar--G-GA-T-GGAG----GA-----CAAG----GC--GC-A--TGTG---ACAAC-CA-GACG T------ATCTAATACTTCACAGCCTCAGACTGCTAC---GAGA--G.. TGCCTGCTGG--GGA 8679
Env gpal W_V.D L R S L _C_| r _” _. < I ml_.l_lol_.l_.lrl_|>|x|m|_|< ELLGRR . .. .. G WEAL . K.Y CWN_Ew
Rev L GRPTEPV PLPIL PP LDbDRL T LD CHKEDTSCGTSG T Q . .. . GV G S S . QT L L_E Rev

1-81

DEC 97

8625



HIV1 Complete Genomes

Rev CDS end (frame 3) <--
B-WEAU ...CTCCTGCAGTATTGGAGCCAGGAACTAAAGAATAGTGCTGTTAGTTTGCTTAATGCCACAGCTATAGCAGTAGCTGAGGGGACAGATAGGGTTATAGAAATAGTGCAAAGAACTTGTAGAGCTATTCTCCACATACCTAGAAGAAT/
B-WEAU ._._.O<<<m0m_.xzm><mrrz>4>_><>m040_u<_m_<omqox>_r1_vmm_qum

BWEAU  _# S C S 1T G_A R N_$§ R I_V_ L LV C Ll MP QL $§ Q%[ RG QG I _$ KS$CHKETLVELFSTYTLEE 2657
BWEAU  # #Z P AV L E P G T K_ mlmlololml_nl\ylmlol_._|m|<|m|m|m|m|o|_u|m|w|o|<|m|z|m|>|x|z|_.|a|m|<|m|_u|_._Ialmlxlzl 2620
AU455 T T G TG A T o AT e G-C~TGT--AG GT---T

A-92UG037.1 -G-AT—A et

A-Q23

A GCT
B-MN

B-AD8
B-WR27 N S o S N R o S S o s
B-RF
B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OYI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI
B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2
B_ACH320.2
B-SF2
B-D31 3 S e Sy
B-MANC Ceen-C-TT c A G
B-HAN C--C---T-C—-A-T-T A G
B-C18MBC CorTCorn-Goe-G--C

C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-22726
D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1 AGAAT--A A-CT
AG-IBNG -TA-ATCA--C--GTT A A-A-T---Acen-Tomemen-A-CT >a
BF-93BR029.4  ...---GC--T T A-—-C Aceeme-AceeaT A GCTT G-GG G----TA--G 8084

0-MVP5180 GCTG-AA-—-A------ CTA-A--T-Go-Acmememeee ACA-ACC---+-G--A-T-TT--AG-GT----T--CA-TT---T--CG-CA-C--CTT-GGTC-A-----~-TAG-ACA--GAT-C--T-----C--A--—-—T 8860
O-ANT70 GCTG-AACA--A--C---CTA=-A---T-GCreremememe ACA--C-----AG-CA-ACTT--AG-G------- CA-TT---T--CG-CA-A--C-C-GGGA-A-----TAG-A-C--GA----GTA----C--A--G---T 8834
SIVCPZANT

SIVCPZGAB o ATAT-Acemem-GoAA - GremeA-Trmee-AcAc=CCrmreGrmeArememm ToemememeAc-Ac- Tormecac-AA-A - GCTT-T--G T T--ACT---AT---AGAA---C----GC-C--- 8826

A2.1...
A1.2..

1-82
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B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-YU10

B_ACH320.2A.2.1
B_ACH320.2A.1.2

B-SF2
B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC

C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-Z276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB
Env gp4l

HIV1 Complete Genomes

Env CDS end Nef CDS start

(frame 1) <-- --> (frame 2)
AGACAGGGCTTAGAAAGGGCTTTGCTATAA............ GATGGGTGGCATATGGTCAAAACGTAGTGGTAGTGGATGGCCT...GCTATAAGGGAAAGAATGAAACGAGCTGAG. ..o 8875
R G L ERAL L $ . . . . D GWHMVKTS$WS$SWMAMH# # Y KG KNET S $# . . . . . . . . . . 2824

_Aao_.mxoﬂ>_#....u<<<><o ; $ 6 K E $ NE L # .~ T 280

O
Py
>
@
7<
(D
I_
°|
|
|

8400
-CCAGCAGCAGATAGG...GTGAGACGAACTGA 8186
---CCAGCAACAGATAGG...GTGAGACAAACTGA 8884
CTACAGCCA... .CCTGA 8421
..GCTGA 8880
8805
8858

8868

8461

...... C--CCAGCAGCAGAAAGA.. ATGAGACGAGCTGA 8858
G---m-- C---CCAGCAGCAGAAAGA...ATGAGACGAGCTGA 8860
8877

G . ...GCTGA 8884

A-T---CCCAGCAGAAGAGGGGAGAAAGAAACAAGCTGA 8860
CCT... .GA 8329
8721

Nef deletion
........ 8265
8224
-AA-A----TCCAAGGGAAAGA ...AGAAGACCTGA 8412
A-G-AA-A----T 8372
G-A--A----T 8861
A ATAGTG G-A--A--A-T. 8404
8186
A-----ATAGT . Om...>.000400>>00 ..CC 8180
A—-GATGG-—-G-T--... 8188
A----CATAGTG 8214
......... T-----CCAGTA---------... 8221
8451
8876
8442

..... .CremremrePAreermen-A-T-CATAGTG ...CAGG-C

AGGCAAACTCC 8975
7995

G----AG--------- A----CATAGT ...CAG 8214

A--A--A----AG A----CATAGT C...--GG G-----A-G--A-A-CCCT.. 8182
AG A-C--CATAGTG--------- ...AAGG-T-T-A---------G--A-A-CCCT. .. 8394
AG A-----ATAGT---G------ . T-A-G--A-A-CCCT... 8187

—--GAATGC--AGC--A-C-AATT-GCA-----T-A...-AAG---A-T- T-CTCCTCTGATCCT................ CAACA 8977
AAA-GC--T-AG----G---AATT-GAG------ G-A...--AG ....GAGTCTGA 8954
A--GC-G A-----A--T---GCACTGCATTAA------ AAC--A------ T---A-----CTGGTA--------- ...-.AGG-C--AAG------ A-GGGA----CCA....otiiiirieieicee 8941
R _Q G_L E R A L _L_$ Envelope CDS gp4l end
Nef protein CDS stat _M_G_G_|I_W_S K R S G S G W P . A ILR EE R M KRAE . . . o o o o .Nef
1-83
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B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23
B-MN
B-AD8
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OYI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI

B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2
B_ACH320.2
B-SF2
B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-2276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB
Nef

A.
A.

.CCAGCAGCAGAAGGGGTGGGAGCAGTATCTCGA............... GACTTGGCAAAACATGGAGCAATCACAAGTAGCAATGAG.....AATAATGCTGATTGCGTCTGGTTAAAAGCACAAGAGGATGAG......

T.CCG
RN .Y S——— (N ACAGCAACT-----n--- (o (X RN o 0 A---,
-C-—-A A-------ACAGCAGCT-C T-C-—C--G

NoR.Y cT— Y ACAGCAGCT-----x-- C---AC----C--G

ACAGCAGCT-CC T- O....O..O
ACAGCAGCT-CC----------- ._..O....O..O ..... T-T-emem-
ACAGCAGCT-C
ACAGCAGCT-C

T-C----
-C T-C-- .
ACAGCAGCT-C T-C- 9013
ACACCAGCT-C--------C---T-C- 8523
ACAGCAGCT-C T- 8989
8458

~C-----CACACCCGCC------C- 8396

-CAAT-T-ConGrenC-Gorri C . GCACACCTGCC - 8355
A G ACAGCAAGT-C----A-ACC--T-CA---C-GG-

A G ACAAGGGGT-Cosrmrerr-Cr-T-CrorrCo-

A G ACAGCAAGT-Cr-s-r-x-C--T-Cr---C--G-
A G C------ACAGCACAG-C-----A--CC--T-C-

-A-A--G--GG--Gr---Toee-Crr---ACTAGAGCT---

AT-Go-GC-GmGrrrrr TooAT - ACAGCATCT-Corrs CGrr-GCoCorie C-GGrrrermmmnre-C-Gorr. GAG—A—A- 8319

....... Gosrner-Co-T---ACAGCACAT-Cosr-Crrren-T-Cror-C-GGG--Grorr-A--G-G-... GAG-A--A-- 8345
--G--A...AAC--A--A-- 8352

.G-Co-C--A--A--...GAG-—A- 8588

C----~-ACAGCAACC--C---C---rmr-T-C---C-GG 8345
~-ACAGCACAA-C--r-Crmrmne-T-CoreCorGrmemenn C---GA-T..TCA-——A- 8310
S, Y. W o c T C--T---ACAGCACAA-C---CC-------T-C---C-GG JAT-A- 8522
. we-A-A--G-GG-Gnr-Tor--Crorme-ACTGGAGC T------Cor--C-TG-Cror-C-G G-Gomemememeen Ace-......-A-A- 8315
A--TGT---CCT--A--A----T--C--CA-G..
A--TGC---CCT--A--A---CAGA-C--CA-

N G--A--A----A---T--GAAG.............. --CACCCCAGAG-C----CAAAC-CTA-CT---C--G-G-A-ATG--CA----A......--A--A-- 9069

U>>mo<0><m_u.. .. D L A K H G A I_T S S N E . . N NADC VW L KA QE D_E
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GAGGTGGG
2856
2730
2686
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frameshift in B-WEAU, Nef CDS end

< - | 3 LTR U3 start
B-WEAU TTTTCCAGTTAGACCTCAGGTACCTTTAAGACCAATGACTTACAAGGCAGCGCATGATCTTAGCCACTTTT.AAAAGAAAAGGGGGGACTGGAAGGGCTAATTTACTCCCAAAAAAGACAAGATATCCTTGATCTGTGGGTCTACCACA
B-WEAU F S S $ T S G T _F K T N D L Q G _S A $S $ P L # KR K G G T G R A N L L P KKTWRYP $S V G L P H 2901
B-WEAU _F P VR P QVP L RPMTY KAAHTUD L SHZF®#KEKGG L EG L I_Y S QKWRQDILDILWV Y H_ 2779
B-WEAU V.F QL D L R Y L $D Q $ L TR QRM I_L ATF# KK R G D WK G $ F T P KKUDKI S L I CG_ S T T 2732
A-U455 C--C G--A R TTT------ C---T T Tommmmmmmmm e T---T-----C----A--G
A-92UG037.1 C C----A C----G TTTC-----
A-Q23 C--mmmmm- C--G--A--A------ Crmmmmmm e G---TGTG
B-MN C- A-----TTTA
B-AD8 C AGTA
B-WR27 C A TGTA
B-RF C G--T------- T TGTA
B-896 C TGTA
B-BCSG3 C A TGTA---A
B-JRFL C G---TGTA
B-JRCSF C TATA:
B-OYI C G---TTTA
B-CAM1 C C G TTTA
B-NY5 C A---CG TATG 9022
B-pNL43 C- TGTA
B-HXB2 C- TGTA
B-LAI C- TGTA
B-YU2 C C TATG
B-YU10 C G C TATG
B_ACH320.2A.2.1 C-A G---TTTA
B_ACH320.2A.1.2 C-A G---TTTA
B-SF2 C TTTA---A
B-D31 C-A TGTG
B-MANC C T-----G---CTTG
B-HAN C--—--A G---TTTA
B-C18MBC i TATA G
C-ETH2220 C C Tommmme- ATTC--
C-92BR025.8 C C T--mme-- TAGTC-----C---TT-----T-
D-84ZR085 C C TGTA.
D-NDK C A-A---TGT
D-7276 C C A-G----TTA. 9081
D-ELI C C----- C A-A---T-TA-----
D-94UG114.1 A C A A----GTA--C--A T T--G---GG----CG G T 8464
F-93BR020.1 C C C--T----G---TGTA-----C--T------- T T. A-G-G G 8459
H-90CR056.1 C C-- C--T----G---TTT---==-C-----T----T T---T A-GC------- G--Crrmmmmms T-A--mmmemn TA--- 8469
AC-ZAM184 C--C-----C-AG--A----mmmmmmmmmmmomoeee C--mmmn- G---TGTG T---T G-G---G-----A 8495
AC-92RW009 C C G T--A-----AGT------C---TT. T TA-G-----G----- C--meeGmm-Tommmmeeees TA---- 8502
ADI-MAL C CC-T T--A-G---TTT------ T---T--G---GG----C A 8738
AE-93TH253 C C--G--G C T----G---TTT G A-G G CT-A T--T-- 9148
AE-CM240 C C-TG--G C T----G---TTT. T A-G G CT-A TA-T-- 8714
AE-90CF402 C C--G--G C T----G---TTT T C-----A-G-G G CT-A C--A-T-- 9248
AGI-Z321
AG-92NG083.2  C-----G--C-----A---------=- G T---T--TTT------ C---TT-----T T A-G-G C A TA-T-- 8495
AG-92NG003.1 C C--—-AA G T-----T--CTT------ C---TT-----T- T TA-G C C--A TA-T-- 8460
AG-IBNG C--mmmmm- C--G--A-----G---=-G-mmmmmmmmmm- T----G---TGTC-----C T T---T A-G A TA---- 8672
BF-93BR029.4 C C T----G---T-T---- C--T------- T ommmmmm e SR T---A-G----mmmmmm- Grmmmmmm e J 8465
0O-MVP5180 C--C-—--A A--G---C----G C-TT--A-----CTT---C--C---TT- A T---T T--G---GC---A-----G-----C---A-A--T----- 9256
O-ANT70  —-=----, AGC------A--G---C----G--------C--T--A-G---ATT---C--C---T T----- A T T-mmme- GC---A-----G-----T-----G--TA---- 9233
SIVCPZANT
SIVCPZGAB A--C A-----A T--AACG T--A TTT------- TCA T T--G AGG-G G C--C--mmmms T----- 9219
Nef _F P VRPQVPLRPMTYHKAAHDILSHTFS$KEIKGGLEGIL I Y S QHKRQD I L DL W_V_Y_H T Nef

Nef end in WEAU only
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B-WEAU ACAAGGCTTCTTCCCTGATTGGC,
B-WEAU T R L L P $ L A

B-WEAU Q_G_F _F_P_D_W

B-WEAU H KA SSILIGRTTH QG QGLDTHT CALDGAS S $ Y
A-U455 A T

A-92UG037.1 A

A-Q23 AT T
B-MN A

3N o): J— A
B-WR27 A A
B-RF A

B-896 A
B-BCSG3 . N——— o S
B-JRFL A
B-JRCSF A Gro--Aremee-GTComn-TTommm
B-OVI Y R, o S

B-CAM1 A

B-NY5
B-pNL43
B-HXB2

B-LAI A
B-YU2 A
B-YU10 A
B_ACH320.2A.2.1-------- A
B_ACH320.2A.1.2-------- A
B-SF2 A
B-D31 A
A
A

B-MANC
B-HAN
B-CI8MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8 A---T \
D-84ZR085 A
D-NDK A C
D-Z276

D-ELI A A
D-94UG114.1 A--T-
F-93BR020.1 A
H-90CR056.1 A
AC-ZAM184 A
AC-92RWO009 A A
ADI-MAL A
AE-93TH253 T
AE-CM240 A
AE-90CF402 A A
AGI-Z321

AG-92NG083.2 A A
AG-92NG003.1  ------ A-A A T
AG-IBNG A A
BF-93BR029.4  -------- A
0O-MVP5180 T--G--A TGT G
O-ANT70 T--G--A

SIVCPZANT

SIVCPZGAB C A----A--mm-Am-Anme- T C--T A-----G--CC--AC-GAG...
Nef OO_H_u_u_u<<OZ<4UOU04_..~<_U_.O_HO<<O_H_A_|<_U<_m_u.m_A<_mm.>Z_mOmzzm_._.Zmﬁ

...AGAG-A-—-G—G...-AC--CA-—
- AGAG-A——G--G..-AC-CA—

TC-G--.. ..>O...O...O>O CTG-G----AC-AAT--AG-TGCT--TC-TC- 9403
TC-GA-...--AG---C----AG-CTA-GA---AC-T-T----GGGCT-ATC-CC- 9380

>

>

%
o
_‘
>
Q]
>
4
@
4

>
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B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-pNL43
B-HXB2
B-LAI
B-YU2
B-YU10

B_ACH320.2A.2.1----
B_ACH320.2A.1.2----

B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-Z276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB
Nef

HIV1 Complete Genomes

Nef CDS end
TCFl-alpha__ <-- (frame 2)

ACACCCTATGAGCCTGCATGGGATGGATGACCATGAGAAAGAAGTATTAATGTGGAAGTTTGACAGCAAACTAGCATTTCATCACGTAGCCCGAGAGCTGCATCCGGAGTACTTTAAAGACTGCTGA. ... 9417

T P Y EEP AW D G _$ P $E R S I NV EV $Q QT S IS S R S P RAASG V_L $R L L #

Y_T L_$ A C M_G <<|_<_|4|_<_|_u|_A|_A|<|m|o|o|m|_.|._.|>|z|m|_._|ﬂ ||||||||||||||||||||||||
T-CC--G-----AA-A---AG---TTAT --------memmo- T--A---mmmmm-
GC--G---CGAGTA---AA---AA
O.,>._.._.>> ..... A-nnnnens TG-A----Grmmmemmme, T CGC--G---C-AA-A---AG
Crmmmmee C-C G--TTAT
:mBmw:_:_:@ deletion in MN truncates Nef protein
A ACG--n-Gemmene G--GCA CcGC A-G 9407
“AA CG G---G CGC AAG--T . 8795
AT CA G---G CGC--C C AA 8968
C G .AACTGCTG 9407
A-Grrmmmmmmmmmmmnmee e s AC--GA--C-Ar 8949
G 8736
G 9434
A-G G 8971
A-G AA 9430
CGC G 9407
CGC G 9417
....... CGC G 9010
CGC G 9405
CGC G 9410
TCGC A-G 9426
TCGC A-G 9431
G . 9434
. .AAAGACTGCTG 8951
....... . . 9410
8861

8909

8817
. 8776
.......... G-G---AAG---AA---AAA-T------==--==-C--GA-------- . 8965
C--G-G---AAG T--AC---mmemememn . " 8924
G-G---AAG A T--AC---A--—-A-— 8956
.......... G-A---AAG---AA-AT-AAA-------=---=-AC------=--==-...cccvvivineeee. 8735
CGCT-G---C-GAGA---A GACTGCTGACACAGAGATTGCTG 8750
TCG GACA---T-G--===-TAAA----mmmmmmmen | mmmmmmmmees i 8737
CACAGAAGCTGCTG 8780
--TC-C------ CACAGA---A- 8773
---GC------ C-AAGA---AG----A----A- >> 9009
9419
8985

GTTCC.AAGACTGCTG 9541

9531
....AAACTGCTG 9516

-T--AGCTT-TAAT--
G--T--AGCAT-TGCC

G-T--C--AT-T-Armwrmmemeeee A--TG-G--C----G-C--GG-Cr--CGCrrmmmmmmee GG--G--C--AAGA-TA-T-—-A----A-AA AC ACTT....... TAGACTGGCGCATGC 9505
H. P M S L HGMDDUHEZKEVLMMWZKTFDSKILATFHHVARETLHZPE Y F K D C_$_Nefprotin CDS end
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NF-kappa-B I NF-kappa-B | SP1-lll SP1-1I SP1-|
B-WEAU _ TGGGGACTTTCCGG.GGAGGCGTGATCT.G..GGCGGGA......... CAGGGGAGTGGCGA.GCCCT 9500
B-WEAU _# G D F P # E A $ S # # R # . . . # G_E W_R_# P 2999
B-WEAU # G T F R # RR
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23
B-MN
B-ADS
B-WR27
B-RF
B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF
B-OVI
B-CAM1
B-NY5
B-pNL43
B-HXB2
B-LAI
B-YU2
B-YU10
B_ACH320.2
B_ACH320.2
B-SF2
B-D31
B-MANC

A.2.1.
A.1.2.-

B-HAN
B-C18MBC

NF-| _Amvvm..w
CGGGACTTTCCGCC...........-=====--===- . . -G- X . . 8900
.. ACAAAGACTGCTGACACAGCT -

C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-Z276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1 A--CA....-AGA.
H-90CR056.1 ~CA....--AGA..
AC-ZAM184 A--CA....--AG

8870

8974

NF- xmvnm.
..GGGACTTTCC......G-T....

AC-92RW009
ADI-MAL

AE-93TH253 ) ) ) i
AE-CM240 ~AG.... . - . T
AE-90CF402 . -GAG-........ . T e
AGI-Z321

AG-92NG083.2
AG-92NG003.1

T-A 9094

AG-IBNG

BF-93BR029.4

0O-MVP5180 .CATGC.-G-ACT.......

O-ANT70 A-C-G...A~A-.......-G—-GACAC.. TGT... 9621
SIVCPZANT

SIVCPZGAB G--CAA...--AC-GCT...GAC--......cceecee.. G immmmmmm=-A e -, ~GA------

1-88
DEC 97



HIV1 Complete Genomes

3 LTR\ / 3 LTR 3 LTR \
TATA box U3 end V R repeat start Poly-A signal R repeat end V U5 start
CAGATGCTGCATATAAGCAGCTGCTTTTTGCCTGTACTGGGTCTCTCTGGTTAGACCAGATCTGAGCCTGGGAGCTCTCTGGCTAGCTAGGGAACCCACTGCTT.AAGCCTCAATAAAGCTTGCCTTGA.GTG.CTTCAAGTAGTGTGT
(TN (] I

TAR element stem buldge loop

/ 3 LTR

B-WEAU

TAR element stem
B-WEAU
B-WEAU

B-WEAU

A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-ADS
B-WR27
B-RF

B-896
B-BCSG3
B-JRFL
B-JRCSF

B-YU10
B_ACH320.2A.
B_ACH320.2A.
B-SF2

B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK
D-Z276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RWO009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB

N
N

9011

>

> >

> >

[

>>>

8990

~

Crrmr-Cor-Torer-Corere-GG-TAGAG- -+ Gororeeee
T-CAC-G T

fom— C-----CTCTAGCT-----
A.-C--TG-A
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9128

8896
9540

9591

9074

8960
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B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
B-WEAU
A-U455
A-92UG037.1
A-Q23

B-MN

B-ADS

B-YU10
B_ACH320.2
B_ACH320.2
B-SF2
B-D31
B-MANC
B-HAN
B-C18MBC
C-ETH2220
C-92BR025.8
D-84ZR085
D-NDK

D-Z276

D-ELI
D-94UG114.1
F-93BR020.1
H-90CR056.1
AC-ZAM184
AC-92RW009
ADI-MAL
AE-93TH253
AE-CM240
AE-90CF402
AGI-Z321
AG-92NG083.2
AG-92NG003.1
AG-IBNG
BF-93BR029.4
0O-MVP5180
O-ANT70
SIVCPZANT
SIVCPZGAB

> >
PN

Extensive secondary structure in this region

See Rizvi et al J Virol 67: 2681-88 (1993) 3 LTR U5 end |
CCCGTCTG.TTGTGTGACTCTGGTAACTAGAGATCCCTCAGACCATTTTAGTCAGTGTG.GAAAATCTCTAGCA
P_V_# L C_ D_S G _N_$ R S L R P F $ S V_# E N_L_$ x

.......... YN e ———— o 2 WV (. Y —
........ . (o oY c E—
........ A G T-C---G
|||||||| C
........ G o Oy Y .
C
C
C
p
........ c GA
............. A
........ T Comeme
B N ] - (C T ———— T--C-Cre-A-T-A-A, omememememeee
........ ) .\ TSN Ho S\, 5. W Y ——
........ Acnmmmmmmmmeeee

B 7 N G 7. . o S —— TT-AA-—-TAGTCAAG-. ----mememen
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9719
3061
2959
2902
9177
9160
9738
9709

9710

9708
9719

9705
9710
9736
9655
9207

9720
9842

9200
9793

9811



